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BAB I 
PENDAHULUAN 
 
A. Latar Belakang 
Jagung merupakan salah satu tanaman serealia yang strategis dan bernilai 
ekonomi serta mempunyai peluang untuk dikembangkan karena kedudukannya 
sebagai sumber utama karbohidrat dan protein setelah beras (Purwanto, 2008: 456). 
Jagung mempunyai sumbangan yang besar dalam meningkatkan produksi pangan 
dalam negeri. Namun, upaya peningkatan produksi jagung masih menghadapi 
berbagai masalah sehingga produksi jagung dalam negeri belum mampu mencukupi 
kebutuhan nasional (Soerjandono, 2008: 27).  
Jumlah penduduk Indonesia diperkirakan mencapai 268,07 juta jiwa pada 
tahun 2019, maka pemenuhan terhadap kebutuhan pangan yang selalu meningkat 
setiap tahun menjadi agenda wajib yang harus dihadapi pemerintah (Kementerian 
Pertanian, 2015). Swasembada jagung yang dicanangkan oleh pemerintah merupakan 
suatu tantangan untuk menjawab permasalahan pangan dan kemiskinan. Selain 
sebagai bahan pangan kedua setelah padi, jagung merupakan bahan baku industri, 
terutama pakan ternak, sehingga kebutuhan jagung terus meningkat dari tahun ke 
tahun. Oleh karena itu, peningkatan kapasitas produksi jagung mutlak dilakukan 
untuk memenuhi kebutuhan nasional dan meningkatkan kesejahtraan para petani. 
Salah satu upaya pencapaian peningkatan kapasitas produksi jagung nasional adalah 
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mengintensifkan kegiatan pemuliaan tanaman untuk mendapatkan benih unggul yang 
berpotensi hasil yang tinggi. 
Sejak abad ke-16 petani di berbagai wilayah mulai membudidayakan jagung 
dan melakukan seleksi sesuai yang diharapkan dalam areal yang masih sempit. 
Lambat laun muncul varietas Lokal berbiji putih, kuning, campuran putih dan 
kuning, berumur genjah, tahan hama penyakit dan mampu beradaptasi baik di daerah 
masing-masing. Varietas-varietas ini perlu dipertahankan sebagai plasma nutfah 
seiring dengan intensifnya penggunaan varietas unggul untuk peningkatan produksi 
nasional yang sampai saat ini telah mencapai 80% dari luas areal pertanaman jagung 
dengan perincian 24% varietas hibrida dan 56% varietas bersari bebas (Pingali, 2001 
dalam Budiarti 2007: 11). 
Tipe agroekologi Indonesia sangat beragam hal ini dapat dilihat dengan 
keanekaragaman wilayah, topografi, tanah, ketersediaan air dan iklim yang telah 
membentuk tanaman untuk tumbuh dan beradaptasi pada lokasi yang spesifik. 
Kultivar yang mempunyai toleransi yang baik pada keadaan setempat dikenal dengan 
varietas Lokal (landrace). Plasma nutfah tanaman pangan Lokal merupakan aset 
yang sangat penting sehingga harus dilestarikan, juga sebagai upaya untuk mencari, 
mengumpulkan dan meneliti jenis tanaman pangan, guna mengamankannya sebagai 
sumber gen dalam perbaikan atau pembentukan varietas unggul (Rais, 2004: 23). 
Beragam ancaman terhadap kelestarian dan keragaman plasma nutfah di alam 
akibat aktifitas manusia untuk memenuhi kebutuhan pangan yang semakin 
meningkat seiring semakin bertambahnya jumlah penduduk. Intensifikasi dan 
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ekstensifikasi menyebabkan tersingkirnya varietas Lokal yang pada akhirnya 
mengakibatkan hilangnya sumber-sumber gen potensial untuk karakter tertentu yang 
terkandung di dalamnya yang mungkin bermanfaat untuk perbaikan varietas di masa 
mendatang. Koleksi plasma nutfah jagung di Balitsereal terus ditambah jumlah 
aksesinya melalui kegiatan eksplorasi baik disentra produksi, daerah terisolasi, 
daerah endemis dan lainnya. Materi plasma nutfah tersebut hanya dikeluarkan pada 
saat akan diperbanyak atau direjuvinasi, belum banyak dimanfaatkan, ataupun 
dikarakterisasi untuk mendapatkan karakter-karakter penting (Juhriah et al., 2012: 
153).  
Di Sulawesi Selatan jagung memiliki varietas Lokal yang beragaman. 
Beberapa diantaranya berasal dari daerah Tana Toraja yaitu Lokal Bebo, Lokal 
Kandora, Lokal Ungu dan Lokal Delle Pondan. Selain dengan melakukan 
pengamatan morfologi, keragaman antar populasi ini juga dapat diketahui dengan 
melakukan uji molekuler. Uji molekuler bervariasi dalam cara pelaksanaanya untuk 
mendapatkan data, baik tekniknya maupun tingkatan target data yang diinginkan, 
sesuai kemudahan pelaksanaan, ketersediaan sumber daya manusia, fasilitas dan 
dana. Pemanfaatan marka molekuler sebagai alat bantu seleksi tanaman telah banyak 
dilakukan dengan tingkat akurasi yang lebih baik. Seleksi dengan marka molekuler 
hanya didasarkan pada sifat genetik tanaman dan tidak dipengaruhi oleh faktor 
lingkungan, sehingga hasilnya lebih akurat dibanding seleksi berdasarkan morfologi. 
Marka molekuler yang banyak digunakan pada tanaman jagung adalah Simple 
Sequence Repeats (SSR). SSR merupakan marka berdasarkan reaksi rantai 
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polimerase (Polymerase Chain Reaction PCR) menggunakan sekuen-sekuen 
nukleotida sebagai primer (Gupta et al., 1996: 45). Marka SSR atau mikrosatelit 
merupakan sekuen DNA yang mengandung motif pendek yang diulang secara 
tandem, melimpah diseluruh genom atau bersifat kodominan, lebih spesifik dan 
memiliki tingkat polimorfisme yang tinggi. Penggunaan marka SSR mempunyai 
tingkat keakuratan yang cukup tinggi, sehingga diharapkan mampu untuk 
mengeksplorasi variabilitas genetik plasma nutfah jagung Lokal Tana Toraja. 
Berdasarkan uraian di atas maka dilakukanlah penelitian ini  dengan judul 
“Keragaman Genetik Plasma Nutfah Jagung Lokal (Zea mays) Tana Toraja Berbasis 
Marka SSR” sebagai upaya inventarisasi plasma nutfah jagung Lokal Sulawesi 
Selatan dimasa mendatang. 
B. Rumusan Masalah 
Adapun rumusan masalah pada penelitian ini yaitu bagaimana tingkat 
keragaman genetik plasma nutfah 4 populasi jagung Lokal Tana Toraja berbasis 
marka SSR? 
C. Ruang Lingkup Penelitian 
Koleksi plasma nutfah jagung berasal dari Tana Toraja akan di karakterisasi 
secara molekuler menggunakan marka SSR di Laboratorium Biologi Molekuler Balai 
Penelitian Tanaman Serealia di Maros, Sulawesi Selatan. 
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D. Kajian Pustaka / Penelian Terdahulu 
1. Pada penelitian yang dilakukan oleh Rais, 2004. “Eksplorasi Plasma Nutfah 
Tanaman Pangan di Provinsi Kalimantan Barat”, menunjukkan bahwa hasil 
eksplorasi dari 7 kabupaten telah terkumpul sejumlah 191 aksesi plasma utfah 
tanaman pangan, yaitu sebanyak 129 aksesi padi terdiri dari 69 aksesi padi 
sawah, 31 aksesi padi ladang dan 29 akasesi padi pasang surut. Sebanyak 62 
plasma nutfah palawija terdiri dari 3 aksesi jagung, 11 aksesi ubi kayu, 17 aksesi 
ubi jalar, 6 aksesi kacang tanah, 1 aksesi kacang hijau, 6 aksesi ubi 
kelapa/krimang, 15 aksesi talas, 2 aksesi kacang tunggak dan 1 aksesi jewawut. 
2. Selanjutnya, penelitian yang dilakukan oleh Silva et al., 2015 dengan judul 
“Struktur Populasi dan Keragaman Genetik Plasma Nutfah Popcorn Brasil 
Menggunakan Penanda Mikrosatelit”, menunjukkan 127 alel diidentifikasi dari 
30 lokus yang dievaluasi. Jumlah alel per lokus berkisar antara dua sampai 
delapan. Keseluruhan dari lokus bersifat polimorfik dengan rata-rata 79,89%. 
Primer UMC1549 dan UMC1072 terdeteksi polimorfisme dalam semua aksesi 
yang dianalisis. Heterosigositas berkisar antara 0,07-0,30 dengan proporsi 
tertinggi tanaman heterozigot diamati pada aksesi BOZM 260 (Ho = 0,30). 
Analisis varian molekul ini menunjukkan bahwa 60% dari variasi genetik total 
ditemukan dalam aksesi dan 40% ditemukan antara aksesi. Dendogram 
menunjukkan bahwa aksesi tATu 2 dan ARZM 05 083 memiliki sifat genetik 
yang kurang mirip dengan yang lain. Analisis ini juga menggunakan mikrosatelit, 
tetapi memiliki tujuan yang berbeda, penelitian ini dilakukan untuk 
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mengidentifikasi tingkat heterosigositas (UMC1649 dan UC1072). Lokus ini 
dapat dijadikan sebagai dasar untuk mendeteksi polimorfisme pada aksesi jagung 
popcorn dan dapat digunakan dalam program perbaikan genetik dengan maksud 
untuk memperluas basis genetik aksesi popcorn dan mengembangkan kultivar 
baru.  
3. Penelitian yang berkaitan dengan plasma nutfah jagung Lokal Sulawesi Selatan 
termasuk Tana Toraja yang dilakukan oleh Juhriah et al., pada tahun 2012 
dengan judul “Deteksi Gen Phytoene Synthase 1 (PSY1) dan Karoten Plasma 
Nutfah Jagung Lokal Sulawesi Selatan Untuk Seleksi Jagung Khusus Provitamin 
A”, menunjukkan bahwa hasil deteksi gen karotenoid (PSY1) pada 13 nomor 
entri yang diteliti (termasuk Bebo, dan Kandora) menunjukkan bahwa semua 
sampel mengandung gen pembawa karotenoid. Karoteniod merupakan salah satu 
karakter penting yang juga terkandung dalam jagung. Karotenoid sangat penting 
untuk fotosintesis dan fotoproteksi, berpotensi untuk meningkatkan hasil 
tanaman dan kualitas gizi. Kandungan karotenoid, pada biji jagung sangat 
penting untuk perbaikan gizi masyarakat, karena akan dikonversi menjadi 
vitamin A.  
4. Siga et al., 2015 dalam penelitiannya yang berjudul, “Karakterisasi dan 
Kekerabatan Jagung Lokal Bebo Asal Sangalla Tana Toraja Sulawesi Selatan 
dengan Jagung Carotenoid  SYN 3 Asal CIMMYT Berdasarkan Marka 
Molekuler Simple Sequence Repeat (SSR)”, menunjukkan hasil penelitian 
diperoleh karakter molekuler dari jagung Lokal Bebo asal Sangalla Tana Toraja 
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Sulawesi selatan dengan hubungan kekerabatan diantara Jagung Lokal Bebo 
sangat dekat dengan mencapai angka 100% (mirip). Hubungan kekerabatan 
antara jagung Lokal bebo asal sangalla tana toraja dengan jagung carotenoid syn 
3 asal CIMMYT memiki kesamaan paling tinggi mencapai angka 100% (mirip) 
pada sampel BE2, BE4, dan BE7 dengan CS4 dan CS2. Secara keseluruhan 
jagung memiliki kesamaan pada jarak koefisien 0,6. 
5. Pabendon et al., 2010, dalam penelitiannya yang berjudul ”Korelasi Jarak 
Genetik Berbasis Marka Mikrosatelit Inbrida Jagung dengan Bobot Biji F1”, 
Nilai jarak genetik kedua genotipe silang tunggal F1 adalah masing-masing 0,82 
dan 0,84, sedangkan jarak genetik hibrida Bima1 adalah 0,65. Kedua genotype 
inbrida tersebut berpotensi sebagai inbrida penguji baru, masing-masing 
menggantikan inbrida penguji Mr14 dan Mr4. Nilai korelasi antara jarak genetik 
dengan bobot biji genotype F1 hasil silang uji adalah 0,81 dan 0,76, masing 
masing pada persilangan 32 inbrida dengan inbrida penguji Mr4 dan Mr14. Nilai 
ini tergolong tinggi, sehingga marka mikrosatelit dapat digunakan untuk menguji 
inbrida jagung lain guna mendapatkan inbrida yang lebih potensial daripada 
inbrida penguji Mr4 dan Mr14.  
Memperhatikan hasil penelitian terdahulu, menunjukkan bahwa penelitian 
mengenai Keragaman Genetik ke-4 populasi Jagung Lokal Tana Toraja 
Menggunakan Marka SSR belum pernah dilakukan. Sehingga menarik perhatian 
peneliti untuk mengeksplor lebih dalam mengenai penelitian ini. 
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E. Tujuan Penelitian 
Adapun tujuan dari penelitian ini yaitu untuk mengetahui tingkat 
keragaman genetik plasma nutfah 4 populasi jagung Lokal Tana Toraja berbasis 
marka SSR. 
F. Kegunaan Penelitian 
Adapun manfaat/kegunaan dari penelitian ini yaitu sebagai berikut: 
1. Memberikan informasi tentang keragaman genetik plasma nutfah jagung Lokal 
Tana Toraja berbasis marka SSR, sehingga dapat digunakan dalam perakitan 
varietas unggul tanaman jagung Lokal Tana Toraja pada program pemuliaan 
tanaman. 
2. Hasil penelitian ini dapat menjadi bahan acuan dan memberikan kontribusi bagi 
masyarakat dan industri yang bergerak di bidang pertanian (pangan jagung). 
3. Sebagai bahan rujukan untuk penelitian selanjutnya yang memiliki relevansi 
dengan penelitian ini. 
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Gambar 2.1. Tanaman jagung (dokumentasi pribadi) 
           (Gambar diambil pada bulan November 2015 di Balitsereal) 
BAB II 
TINJAUAN TEORETIS 
 
A. Tinjauan Umum Jagung (Zea mays L) 
1. Tanaman Jagung  
Jagung merupakan salah satu tanaman pangan yang mendapat prioritas dalam 
pembangunan pertanian di Indonesia (Gambar 2.1). Jagung merupakan jenis tanaman 
pangan yang berasal dari Amerika, kemudian tumbuh menyebar baik didaerah iklim 
sedang maupun iklim tropis (Tjitrosoepomo, 2010: 54 ). 
Selama ini negara-negara produsen jagung yang utama di dunia adalah 
Amerika, China, Argentina, dan Meksiko. Untuk daerah-daerah penghasil jagung di 
Indonesia yang telah tercatat antara lain Sumatera Utara, Riau, Sumatera Selatan, 
Lampung, Jawa Barat, Jawa Tengah, D.I. Yogyakarta, Jawa Timur, Nusa Tenggara 
Timur, Sulawesi Utara, Sulawesi Selatan, dan Maluku (Riwandi et al., 2014: 1). Di 
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Indonesia produksi jagung pada tahun 2014 sebanyak 19,03 juta ton pipilan kering 
atau mengalami kenaikan sebanyak 0,52 juta ton (2,81%) dibandingkan tahun 2013. 
Kenaikan produksi jagung tersebut terjadi di Pulau Jawa dan Luar Pulau Jawa 
masing-masing sebanyak 0,06 juta ton dan 0,46 juta ton. Kenaikan produksi terjadi 
karena adanya kenaikan luas panen seluar 16,51 ribu hektar (0,43%) dan peningkatan 
produktivitas sebesar 1,15 kuintal/hektar (2,37%). Peningkatan produksi jagung 
tahun 2014 yang relatif besar di Provinsi Sulawesi Selatan, Nusa Tenggara Barat, 
Jawa Tengah, Sulawesi Utara dan Sumatera Barat. Sementara itu, penurunan 
produksi jagung tahun 2014 yang relatif besar terjadi di Provinsi Nusa Tenggara 
Timur, Jawa Barat, Lampung, Kalimantan Barat dan Jawa Timur (BPS, 2015). 
Berdasarkan hasil perhitungan ARAM II di Sulawesi Selatan, produksi 
jagung pada tahun 2014 diperkirakan sebanyak 1,53 juta ton pipilan kering atau naik 
sebanyak 283,68 ribu ton (22,69%) dibandingkan dengan tahun 2013. Baik luas 
panen maupun produktivitas diperkirakan akan meningkat. Luas panen diperkirakan 
akan meningkat sebesar 28,03 ribu hektar (10,23%), produktivitas diperkirakan 
meningkat sebanyak 5,16 kuintal per hektar (11,31%) (BPS Sul-Sel, 2014). 
Tanaman jagung merupakan tanaman pangan utama kedua setelah padi yang 
sangat berguna bagi kehidupan manusia dan ternak. Beberapa wilayah di Indonesia, 
dan beberapa negara lain menggunakan jagung sebagai bahan pangan pokok. Hampir 
seluruh bagian tanaman ini dapat dimanfaatkan. Selain sebagai komoditas pangan, 
jagung juga sangat dibutuhkan sebagai penyusun utama pakan ternak terutama 
unggas (Siswati et al., 2015: 20) (sekitar 50% dari ransum), juga digunakan sebagai 
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sumber energi dalam pakan konsentrat untuk ternak ruminansia dan non ruminansia 
lainnya seperti babi (Cooke et al., 2008). Selain itu, penggunaan produk jagung juga 
dapat digunakan sebagai bahan makanan olahan dan bioethanol (Riwandi et al., 
2014: 1). Di Indonesia jumlah kebutuhan jagung meningkat dari tahun ke tahun 
dalam jumlah yang cukup tinggi karena adanya permintaan industri pakan ternak 
(Departemen Pertanian, 2007 dalam Umiyasih et al., 2008: 127). Kondisi ini 
tentunya memberi insyarat kepada investor bahwa jagung memiliki prospek 
pemasaran yang lebih baik. 
Penggunaan jagung untuk pakan telah mencapai 50% dari total kebutuhan. 
Konsumsi jagung untuk pakan cenderung meningkat dengan rata-rata pertumbuhan 
pertahun sebesar 11,52%, sementara itu pertumbuhan produksi hanya 6,11%. 
Kebutuhan jagung untuk bahan baku industri pakan, makanan dan minuman 
meningkat 10-15% pertahun. Dengan demikian, produksi jagung mempengaruhi 
kinerja industri peternakan yang merupakan sumber utama protein masyarakat. 
Kecenderungan konsumsi jagung di Indonesia yang makin meningkat lebih tinggi 
dari peningkatan produksi, menyebabkan makin besarnya jumlah impor dan makin 
kecilnya ekspor (BPPMD, 2014). 
Upaya peningkatan produktivitas jagung yang dapat dilakukan yaitu melalui 
salah satu program pemuliaan tanaman dengan perakitan varietas jagung yang 
unggul. Upaya mendapatkan varietas jagung unggul yang spesifik sesuai dengan 
keinginan, dibutuhkan ketersediaan plasma nutfah yang informatif, diantarnya 
melalui kegiatan karakterisasi (Siswati et al., 2015: 20). Tanaman pangan masa kini 
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merupakan produk dari perubahan genetik yang relatif baru yang terjadi akibat 
seleksi buatan (Campbell, 2008). 
2. Taksonomi Tanaman Jagung 
Tanaman jagung termasuk dalam keluarga rumput-rumputan dengan spesies 
Zea mays L. Secara umum, klasifikasi dan sistematika tanaman jagung yaitu: 
Regnum  : Plantae (tumbuh-tumbuhan) 
Divisio  : Spermatophyta (tumbuhan berbiji) 
Sub Divisio  : Angiospermae (berbiji tertutup) 
Classic  : Monocotyledoneae  (berkeping satu) 
Ordo  : Graminae (rumput-rumputan) 
Familia  : Graminaceae   
Genus  : Zea  
Species  : Zea mays L. (Warisno, 1998: 18). 
3. Morfologi Tanaman Jagung 
Secara morfologi, bagian atau organ-organ penting tanaman jagung adalah 
sebagai berikut: 
a. Akar 
 
 
 
 
Sistem perakaran tanaman jagung tergolong akar serabut, terdiri dari 3 
macam akar yaitu akar seminal, akar adventif, dan akar udara. Akar seminal tumbuh 
 
Gambar 2.2. Akar jagung (dokumentasi pribadi) 
(Gambar diambil pada bulan November 2015 di Balitsereal) 
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dari radikula dan embrio. Akar adventif atau akar tunjang. Akar ini tumbuh dari buku 
paling bawah, yaitu sekitar 4 cm di bawah permukaan tanah. Sedangkan akar udara 
adalah akar yang keluar dari dua atau lebih buku terbawah dekat permukaan tanah. 
Perkembangan akar jagung dipengaruhi oleh jenis varietas, kesuburan tanah dan 
ketersediaan air (Purwono et al., 2011: 11). Akar tanaman jagung berfungsi untuk 
memperkuat berdirinya batang, dan sebagai organ yang menyerap air dan garam-
garam dari dalam tanah (Warisno, 1998: 20) (Gambar 2.2). 
b. Batang 
Batang jagung tidak bercabang, berbentuk silinder, dan terdiri dari beberapa 
ruas dan buku ruas. Pada buku ruas akan muncul tunas yang berkembang menjadi 
tongkol. Tinggi batang jagung tergantung varietas dan tempat tanaman, umunya 
berkisar 60-300 cm (Purwono, 2011: 11). Pada bagian pangkal batang beruas cukup 
pendek dengan jumlah sekitar 8-20 ruas. Rata-rata panjang (tinggi) tanaman jagung 
antara 1-3 meter diatas permukaan tanah. Khusus untuk jagung hibrida tingginya 
berkisar 1,5-2 meter. Untuk jagung varietas genjah tinggi batangnya rata-rata 1 
meter. Jagung yang berumur sedang, tinggi batangnya sekitar 1-2 meter. Jagung yang 
 
Gambar 2.3. Batang jagung (dokumentasi pribadi) 
      (Gambar diambil pada bulan November 2015 di Balitsereal) 
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  Gambar 2.4. Daun jagung (dokumentasi pribadi) 
   (Gambar diambil pada bulan November 2015 di Balitsereal) 
 
 
berumur dalam, tinggi batangnya bisa lebih dari 2 meter. Fungsi batang tanaman 
jagung yang berisi berkas-berkas pembuluh yaitu sebagai media pengangkut zat-zat 
makanan (unsur hara dan garam) dari akar keseluruh tubuh tumbuhan yang 
selanjutnya diolah dengan bantuan sinar matahari (Warisno, 1998: 21) (Gambar 2.3). 
c. Daun 
Tanaman jagung berdaun tunggal. Daun berbentuk pita dengan ujung daun lancip, 
berukuran lebar berkisar antara 4-15 cm atau lebih dan panjang berkisar antara 31-96 
cm atau lebih. Daun tumbuh pada setiap ruas batang dengan kedudukan daun agak 
mendatar dan saling berhadapan. Permukaan daun kasar dan berbulu. Memiliki 
tangkai daun yang merupakan pelepah yang membungkus batang, ibu tulang daun 
terletak di tengah-tengah daun, telinga dan lidah daun terletak di pangkal daun. 
Jumlah daun dalam satu batang sebanyak ruas batangnya. Pada umumnya, jumlah 
daun berkisar 10-20 helai (Cahyono, 2007: 14). Daun berfungsi sebagai tempat 
terjadinya fotosintesis (asimilasi), sebagai tempat mengatur kelebihan air, 
menstabilkan suhu yang dibutuhkan tanaman (Warisno, 1998: 23) (Gambar 2.4). 
d. Bunga 
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Gambar 2.5. Bunga jantan 
 
Gambar 2.6. Tongkol jagung berbunga betina 
      Dokumentasi pribadi (diambil pada bulan November 2015 di Balitsereal) 
Bunga tanaman jagung termasuk bunga berumah satu, yaitu dalam satu 
tanaman terdapat bunga jantan dan bunga betina yang letaknya terpisah (monocious). 
Bunga jantan tersusun dalam mata (panicula) yang tumbuh dipucuk tanaman. Bunga 
jantan pada jagung manis berwarna putih. Sedangkan pada jagung biasa berwarna 
kuning kecoklatan. Sedangkan bunga betinanya tersusun dalam tongkol (spandix) 
(Gambar 2.6) yang terbungkus oleh kelopak-kelopak bunga (kelobot). Bunga betina 
tumbuh diketiak daun yang terletak pada  pertengahan batang. Setiap bunga betina 
memiliki tangkai putik yang tumbuh memanjang hingga menyembul keluar dari 
kelopak bunga (Gambar 2.5). Kumpulan dari tangkai putik yang jumlahnya banyak 
disebut rambut jagung. Pada jagung manis (sweet corn) rambut-rambut tersebut 
berwarna putih kuning, sedangkan pada jagung biasa berwarna kemerahan. Jumlah 
kepala putik (rambut jagung) sesuai dengan jumlah yang akan terbentuk didalam 
tongkol. Kepala putik yang telah menyembul keluar telah membelah dua dan siap 
dibuahi dalam waktu tiga hari saja. Selebihnya tidak bisa dibuahi. Bunga pada 
tanaman jagung disebut juga bunga tidak sempurna (Cahyono, 2007: 14). 
Penyerbukan bunga jagung pada umumnya terjadi secara silang dan dibantu 
oleh angin. Sangat jarang terjadi penyerbukan yang serbuk sarinya berasal dari 
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Gambar 2.7. Buah atau biji jagung (dokumentasi pribadi) 
            (Gambar diambil pada bulan November 2015 di Balitsereal) 
 
tanaman sendiri (Purwono et al., 2011: 12 ). Bunga jantan akan masak terlebih 
dahulu daripada bunga betinanya. Pada sebagian besar varietas bunga jantan muncul 
1-3 hari, sebelum bunga betina (rambut jagung) keluar. Selanjutnya akan terjadi 
penyerbukan, pada saat itu serbuk sari atau benang sari menempel pada kepala putik 
(rambut-rambut jagung). Serbuk sari akan terus terlepas selama 3-6 hari dan tetap 
hidup selama 4-16 jam sesudah terlepas. Sedangkan kepala putik tetap receptive 
selama 3-8 hari. Jumlah serbuk sari sangat banyak hingga mencapai jutaan setiap 
tanaman. Penyerbukan akan gagal jika keadaan cuaca sangat panas dan kering 
(kekurangan air). Sebab, pada kondisi tersebut serbuk sari cepat keluar, sedangkan 
kepala putik keluarnya dari kelopak bunga sangat lambat. Penyerbukan bunga jagung 
dapat juga dibantu oleh serangga, misalnya lebah. Dalam satu tanaman jagung bisa 
tumbuh dua bunga betina (dua tongkol) atau lebih. Bunga betina yang telah terbuahi 
akan tumbuh menjadi buah (biji jagung) 10-45 hari setelah penyerbukan (Cahyono, 
2007: 16). 
 
 
e. Buah dan Biji 
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Bakal buah berbentuk telur, buah yang masak berwarna kuning atau ungu 
(Steenis, 2008).  Buah jagung berupa biji. Biji itulah yang digunakan oleh manusia 
untuk bahan pangan, industri, pakan ternak, dan lain-lain. Biji jagung mempunyai 
bentuk sangat bervariasi, ada yang berbentuk seperti gigi kuda, bulat kecil, agak 
bulat pipih dan sebagainya. Warnanya juga beragam, ada yang berwarna putih, 
kuning, merah, jingga, kuning kemerahan, kuning keputihan, ungu dan sebagainya 
(Cahyono, 2007: 16) (Gambar 2.7). 
Biji jagung menempel pada tongkol dan tersusun berbaris-baris dengan 
sangat rapi. Biji-biji tersebut terbungkus oleh daun kelopak (klobot) yang tersusun 
saling membungkus. Jumlah biji dalam satu tongkol berkisar antara 200-400 butir. 
Biji jagung tersusun atas pericarp (lapisan luar yang tipis), kulit ari, endosperm 
(cadangan makanan biji) dan embrio (lembaga) (Cahyono, 2007: 16). 
B. Keragaman Genetik Tanaman 
Program pemuliaan tanaman secara konvensional biasanya seleksi terhadap 
karakter-karakter yang menjadi target dilakukan atas dasar seleksi fenotip/morfologi, 
baik secara individu maupun populasi tanaman. Penentuan karakteristik merupakan 
hal yang krusial dalam deskripsi tanaman. Karakteristik yang paling tua dan paling 
umum digunakan adalah sifat morfologi dan fisiologi, seperti bentuk batang, bentuk 
daun, ketahanan terhadap penyakit dan lain-lain. Kerugian menggunakan tipe ini 
adalah ekspresinya sangat bervariasi terhadap kondisi lingkungan. Fenotip suatu 
karakter dipengaruhi tidak hanya oleh faktor genetik, tetapi juga oleh faktor 
lingkungan. Oleh karena itu seleksi terhadap suatu karakter yang didasarkan pada 
31 
 
penampakan/fenotip memiliki banyak kekurangan, diantaranya memberikan hasil 
yang tidak konsisten, terutama bila karakter tersebut lebih dipengaruhi oleh faktor 
lingkungan (heritabilitas rendah) dibandingkan faktor genetik. Selain hasilnya tidak 
konsisten waktu yang dibutuhkan juga relatif lama (Nuraida, 2012: 97). 
Keragaman genetik alami merupakan sumber gen bagi setiap program 
pemuliaan tanaman. Variasi ini dapat dimanfaatkan dengan cara melakukan 
introduksi sederhana dan teknik seleksi atau dimanfaatkan dalam program 
persilangan untuk mendapatkan kombinasi genetik yang baru (Welsh, 1991). 
Pada umumnya proses kegiatan pemuliaan dilakukan dengan melalui 
beberapa tahapan yaitu (1) usaha koleksi plasma nutfah sebagai sumber keragaman 
(2) identifikasi dan karakterisasi (3) induksi keragaman, misalnya melalui 
persilangan atau dengan transfer gen, yang diikuti dengan (4) proses seleksi (5) 
pengujian dan evaluasi (6) pelepasan, distribusi dan komersialisasi varietas (Carsono, 
2008: 3). 
Bahan genetik yang terdapat pada tumbuhan dapat mengalami perubahan 
karena berbagai macam faktor. Perubahan pada komposisi genetik tumbuhan dapat 
menyebabkan perubahan morfologi dan kemampuan fisiologi. Perubahan ini dapat 
terjadi karena proses alami, tetapi dapat pula diinduksi di laboratorium. Di dalam 
genom suatu tanaman terdapat rangkaian gen yang menyusun genotipe tumbuhan. 
Potensi-potensi genetik yang dimiliki oleh suatu jasad hidup yang jika diekspresikan 
akan memunculkan sifat fisiologi atau kemampuan morfologis yang secara umum 
disebut fenotipe. Fenotipe dapat berupa kemampuan menghasilkan suatu metabolit, 
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ketahanan terhadap hama dan penyakit, bentuk dan warna pada organ tubuh 
tumbuhan. Munculnya fenotipe merupakan hasil ekspresi oleh banyak gen melalui 
rangkaian pengaturan yang komplek (Yuwono, 2008). 
Dalam suatu populasi tanaman, perbedaan-perbedaan pada sejumlah individu 
sering dijumpai. Perbedaan-perbedaan atau variasi ini dapat dibagi dalam 2 kategori 
yaitu variasi yang disebabkan oleh lingkungan seperti cahaya matahari, kelembaban, 
curah hujan, hama dan penyakit. Sedangkan variasi yang disebabkan oleh faktor 
genetik yaitu keragaman yang terbentuk karena adanya segregasi dan interaksi 
dengan gen lain (Welsh, 1991). 
Jagung memiliki variasi yang besar dalam sifat morfologi dan memiliki 
tingkat polimorfisme yang luas dalam urutan DNA. Keragaman genetik plasma 
nutfah tanaman jagung merupakan modal utama untuk pembentukan atau perbaikan 
varietas unggul yang dikehendaki (Rais et al., 2004: 164). 
Plasma nutfah yang terkumpul perlu dievaluasi untuk menyaring gen-gen 
yang tanggap terhadap pengaruh biotik. Variabilitas genetik menunjukkan kriteria 
keanekaragaman genetik. Variabilitas genetik yang luas merupakan salah satu syarat 
efektifnya program seleksi. Seleksi suatu karakter yang diinginkan akan lebih berarti 
apabila karakter tersebut mudah diwariskan (Anwar, 2008: 2). Variasi genetik dapat 
terjadi karena adanya pencampuran material pemuliaan, rekombinasi genetik sebagai 
akibat adanya persilangan-persilangan dan adanya mutasi ataupun poliploidisasi. 
Varibilitas genetik suatu populasi plasma nutfah dapat diketahui dengan 
mengevaluasi beberapa karakter. Varibilitas genetik sangat mempengaruhi 
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keberhasilan suatu proses seleksi dalam program pemuliaan. Dengan luasnya 
variabilitas genetik, maka peluang untuk mendapatkan kultivar unggul baru semakin 
besar (Ruchjaningsih 2002 dalam Safuan et al., 2014: 108). 
C. Plasma Nutfah Tanaman Jagung Lokal 
Plasma nutfah merupakan sumberdaya hayati, sumber gen tertentu yang dapat 
digunakan untuk memperbaiki karakter yang diinginkan dalam pemuliaan tanaman, 
plasma nutfah menjadi penyangga kehidupan, dapat dilestarikan (conserveable) akan 
tetapi jika telah musnah, maka tidak akan ditemukan kembali. Keanekaragaman 
plasma nutfah jagung merupakan aset penting sebagai sumber gen (Juhriah et al., 
2012: 152). Penggunaan varietas unggul yang dihasilkan melalui program pemuliaan 
tanama atau seleksi sangat ditentukan oleh tersedianya keragaman genetik hayati 
yang disebut plasma nutfah (Wijayanto et al., 2014: 103). 
Konsep pengelolaan plasma nutfah sebagai sumber daya genetik menekankan 
kepada pengelolaan sumber daya genetik dalam wujud tanaman yang tanaman yang 
seutuhnya (whole plant) dan bahkan dalam wujud sampling populasi tanaman 
alamiah. Pelestarian plasma nutfah dapat diartikan sebagai kegiatan pemeliharaan, 
penanaman, dan penyimpanan materi plasma nutfah yang bertujuan untuk 
melestarikan ketersediaannya secara hidup tanpa terjadi perubahan komposisi 
genetik atau sifat fenotipiknya (Budiarti, 2007: 12). 
Koleksi plasma nutfah jagung di Indonesia telah ada sejak program 
pemuliaan tanaman dimulai pada tahun 1923. Sejak saat itu sampai tahun 2004, 
Puslitbangtan telah melepas 37 varietas unggul jagung bersari bebas dan 11 varietas 
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hibrida. Dewasa ini, sekitar 80% areal pertanaman jagung telah ditanami dengan 
varietas unggul. Dengan semakin intensifnya penggunaan varietas unggul tanpa 
diimbangi upaya mempertahankan keberadaan varietas lokal (landrace) meyebabkan 
terjadinya erosi genetik plasma nutfah. Untuk mencegah erosi genetik, perlu 
dilakukan eksplorasi terhadap varietas-varietas lokal. Saat ini, koleksi plasma nutfah 
jagung yang dimiliki oleh Balit-sereal berjumlah 660 aksesi yang meliputi 480 
varietas lokal, 130 varietas introduksi dan 50 populasi introduksi (Budiarti, 2007: 
11). 
Eksplorasi plasma nutfah tanaman pangan telah dilakukan di berbagai daerah, 
antara lain sebagian Sumatera, Jawa, Nusa Tenggara Barata, Nusa Tenggara Timur, 
Sulawesi, sebagian kecil Irian Jaya dan Kalimantan (Silitonga et al., 2000 dalam 
Rais, 2004: 24). Melalui program pemuliaan tanaman diharapkan dapat menciptakan 
varietas yang lebih unggul, dengan berpedoman pada nilai parameter genetik sebagai 
acuan dasar dalam mendapatkan informasi genetik. Parameter genetik yang 
dimaksudkan yaitu nilai variabilitas.  
Untuk menjaga plasma nutfah jagung tetap lestari, utamanya varietas lokal, 
sangat penting dilakukan eksplorasi. Dengan mengupulkan varietas lokal, 
memungkinkan pemanfaatan sifat-sifat baik seperti umur genjah, adaptasi terhadap 
lingkungan (biotik dan abiotik), penutupan klobot yang rapat, ketahanan terhadap 
hama gudang, penyakit bulai dan sifat penting lainnya. Pengelolaan plasma nutfah 
harus didukung oleh saran dan prasarana yang sesuai dan cukup. Untuk 
meningkatkan  keragaman genetik varietas unggul yang dilepas, pemanfaatan plasma 
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nutfah perlu lebih ditingkatkan dengan menggunakan varietas-varietas lokal yang 
telah dikarakterisasi dan dievaluasi (Silitonga, 2004: 64). 
Umumnya penyimpanan plasma nutfah secara konvensional dilakukan secara 
mekanik. Populasi juga dikelola pada habitat alami agar terjadi mutasi dan seleksi 
alami. Keperluan untuk melestarikan gen-gen yang ada untuk dimanfaatkan, baik 
untuk kepentingan saat ini atau yang akan datang merupakan hal sangat penting 
untuk dijaga. Sistem pengelolaan plasma nutfah secara intensif telah banyak 
dilakukan. Manfaat gen tidak mudah untuk dirasakan dibandingkan dengan biaya 
yang dikeluarkan untuk keperluan koleksi, klasifikasi, penyimpanan, pemeliharaan 
dan penyebarluasan (Welsh, 1991). 
Para pemulia tanaman selalu mencari-gen-gen yang lebih baik, melahirkan 
individu-individu yang diharapkan. Tanaman bibit unggul yang mengagumkan dan 
berharga merupakan suatu usaha peneliti yang dilakukan secara rutin (Welsh, 1991). 
D. Isolasi DNA (Deoxyribonucleic Acid) 
DNA merupakan molekul penyusun kromosom yang tersusun atas basa-basa 
nukleotida, gula pentose, dan deoksiribosa. Urutan nukleotida DNA terdiri dari 
daerah yang mengkode gen yang disebut sebagai ekson, daerah bukan pengkode 
(non-coding) DNA yang disebut intron (Fatchiyah et al.,2011:2). 
Setiap jenis tanaman memiliki kandungan senyawa sekunder yang berbeda-
beda sehingga membutuhkan ekstraksi yang optimum. Teknik ekstrkais yang tepat 
sangat menentukan kualitas dan kuantitas DNA yang dihasilkan (Restu et al., 2012: 
138). 
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Isolasi DNA/RNA merupakan langkah awal yang harus dikerjakan dalam 
berbagai teknologi analisis DNA. Prinsip dasar isolasi total DNA/RNA dari jaringan 
adalah dengan memecah dan mengekstraksi jaringan tersebut sehingga akan 
terbentuk ekstrak sel yang terdiri DNA, RNA dan substansi dasar lainnya. Ekstrak 
sel kemudian dipurifikasi sehingga dihasilkan pellet sel yang mengandung 
DNA/RNA total. Isolasi DNA memiliki beberapa tahapan, yaitu: (1) Isolasi sel; (2) 
Lisis dinding dan membran sel; (3) Ekstraksi dalam larutan; (4) Purifikasi; dan (5) 
Presipitasi. Prinsip-prinsip dalam melakukan isolasi DNA ada 2, yaitu sentrifugasi 
dan presipitasi. Prinsip utama sentrifugasi adalah memisahkan substansi berdasarkan 
berat jenis molekul. Dengan menjalankan prosedur dengan benar akan diperoleh 
DNA kromosom dan plasmid dengan kemurnian cukup tinggi, dapat dilihat dengan 
penampakan hasil elektroforesis yang baik. Ketelitian dan kecermatan dalam 
pelaksanaan penelitian, sangat menentukan hasil kemurnian DNA kromosom dan 
plasmid (Faatih, 2009: 61). 
Sebagai bahan dasar untuk analisis lanjutan seperti PCR, RFLP, cloning atau 
sekuensing, maka DNA yang digunakan harus bersih dari kontaminan (mempunyai 
kemurnian tinggi) dan memiliki berat molekul yang tinggi. Selama proses ekstraksi 
DNA, beberapa hal yang dapat terjadi antara lain DNA patah-patah selama proses 
isolasi, DNA terdegradasi oleh enzim nuclease, terjadi kontaminasi oleh polisakarida 
dan metabolit sekunder ikut terisolasi. Hal yang dapat dilakukan untuk menghindari 
terjadinya hal tersebut, maka jaringan yang digunakan dijaga tetap dingin sebelum 
dan selama proses ekstraksi (Fatchiyah et al., 2011: 22). 
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E. PCR (Polymerase Chain Reaction) 
Pada saat ini telah diproduksi berbagai macam tipe alat PCR gene cycler dari 
berbagai perusahaan yang bergerak di bidang bioteknologi. Walaupun nama masing-
masing alat berbeda, tetapi prinsip kerjanya sama. PCR secara tepat meregulasi suhu 
dan siklus waktu yang dibutuhkan untuk reprodusibilitas dan keakuratan reaksi 
amplifikasi. Proses PCR merupakan proses siklus yang berulang 30-35 kali.  
PCR merupakan teknik perbanyakan DNA secara in vitro. Teknik dari PCR 
memungkinkan adanya amplifikasi antara dua region DNA yang diketahui, hanya di 
dalam tabung reaksi, tanpa perlu memasukkannya ke dalam sel (in vivo). Dalam 
system kerjanya, PCR dilandasi oleh struktur DNA. Dalam keadaan nativenya, DNA 
merupakan double helix, yang terdiri dari dua buah pita yang berpasangan 
antiparallel antara satu dengan yang lain dan berikatan dengan ikatan hydrogen. 
Ikatan hydrogen terbentuk antara basa-basa komplementer, yaitu antara basa 
Thymine (T) dengan Adenin (A), dan Cytosin (C) dengan Guanine (G) (Gaffar, 
2007). 
Komponen-komponen yang diperlukan pada proses PCR antara lain yaitu 
terdiri templat DNA, sepasang primer, yaitu suatu olinugonukleotida pendek yang 
mempunyai urutan nukleotida yang komplementer dengan urutan nukleotida DNA 
templat, dNTPs (Deoxynucleotide triphosphates), buffer PCR, magnesium klorida 
(MgCl2) dan enzim polymerase DNA (Handoyo et al., 2001: 18). 
Menurut Fatchiyah et al., (2011: 55), siklus PCR terbagi atas tiga langkah 
utama yaitu sebagai berikut: 
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1. Denaturasi DNA (92-95oC, selama 30-60 detik). Pada tahap ini heliks ganda 
DNA terurai menjadi dua untai cetakan DNA tunggal. Siklus utama ini diawali 
terlebih dahulu dengan denaturasi awal, misalnya 94oC selama 2 menit. Langkah 
ini dilakukan untuk memaksimalkan proses denaturasi cetakan DNA, karena 
apabila denaturasi tidak sempurna akan menyebabkan kegagalan proses PCR. 
2. Primer annealing (50-62oC, selama 30-60 detik). Pada tahap ini terjadi proses 
pengenalan/penempelan primer cetakan DNA, suhu annealing ditentukan oleh 
susunan primer. 
3. Ekstensi (70-72oC, selama 30-120 detik). Pada tahap ini terjadi proses polimerasi 
untuk pembentukan untai DNA baru. Waktu yang dibutuhkan tergantung panjang 
pendeknya ukuran DNA yang digandakan sebagai produk amplifikasi. 
Elektroforesis merupakan proses bergeraknya molekul bermuatan pada suatu 
medan listrik. Molekul bermuatan bergerak dari kutub negatif menuju kutub positif. 
Kecepatan molekul yang bergerak pada medan listrik tergantung pada muatan, 
bentuk dan ukuran. Elektroforesis dapat digunakan untuk pemisahan makromolekul 
seperti protein dan asam nukleat. Posisi molekul yang memisah pada gel dapat 
dideteksi dengan pewarnaan atau autoradiografi, ataupun dilakukan dengan 
densitomer (Fatchiyah et al., 2011: 112).  
Intensitas pita DNA hasil amplifikasi PCR pada setiap primer sangat 
dipengaruhi oleh 1) kemurnian dan konsentrasi DNA cetakan. DNA cetakan yang 
mengandung senyawa fenolik dan konsentrasi DNA cetakan yang terlalu kecil sering 
menghasilkan pita DNA amplifikasi yang redup dan tidak jelas; 2) sebaran situs 
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penempelan primer pada DNA cetakan, adanya kompetisi tempat penempelan primer 
pada DNA cetakan yang menyebabkan satu fragmen diamplifikasi dalam jumlah 
banyak dan fragmen lainnya sedikit. Proses amplifikasi mungkin saja diinisiasi pada 
beberapa tempat, namun hanya beberapa set yang dapat dideteksi sebagai pita 
sesudah amplifikasi (Ruwaida et al., 2009: 97). 
Menurut Utami et al., (2013:79), pergerakan DNA pada elektroforesis 
dipengaruhi oleh beberapa faktor sebagai berikut: 
1. Ukuran molekul DNA 
Molekul DNA kecil akan melintasi gel lebih cepat karena ruang gerak yang 
tersedia utuk melintasi gel lebih banyak. 
2. Konsentrasi Gel 
Konsentrasi agarosa yang semakin tinggi menyebabkan molekul-molekul DNA 
sukar melewati gel. Konsentrasi gel yang tinggi mempermudah DNA berukuran 
kecil melewati gel, sedangkan konsentrais gel rendah mempermudah molekul 
DNA berukuran besar untuk melintasi gel. 
3. Bentuk Molekul 
Molekul yang berbentuk supercoil atau elips akan bergerak lebih cepat melewati 
gel. 
4. Densitas Muatan 
Molekul dengan densitas tinggi akan lebih cepat bergerak dibandingkan molekul 
dengan densitas yang rendah. Densitas merupakan jumlah muatan per unit volume 
molekul. 
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5. Voltase  
Voltase tinggi akan menyebabkan cepatya pergerakan molekul DNA. Hal tersebut 
dikarenakan oleh tingginya muatan positif yang ditimbulkan. 
6. Larutan buffer 
Buffer dengan kadar ion tinggi akan menaikkan konduktansi listrik sehingga 
mengrasi DNA akan lebih cepat.  
F. Teknik Marka Molekuler 
Pendekatan genetika molekuler menggunakan penciri DNA berhasil 
membentuk penanda molekuler yang mampu mendeteksi gen dan sifat-sifat tertentu 
(Zainuddin et al., 2010: 3). Keragaman genetik berbasis informasi agromorfologis 
untuk mengevaluasi keragaman genotipik saat ini dirasakan sudah tidak memadai 
lagi. Seperti yang dikemukakan oleh Prasetiyono et al., (2003: 36), bahwa seleksi 
berdasarkan fenotipe saja akan menemui kesulitan karena karena kondisi lingkungan 
yang bervariasi. Akibatnya, tekanan seleksi menjadi tidak merata sehingga dapat 
menyebabkan terjadinya kesalahan pemilihan galur. Oleh sebab itu, aplikasi marka 
molekuler sudah menjadi satu keharusan untuk meningkatkan efisiensi dalam 
menganalisis kekerabatan, pemetaan gen, dan marker-assisted selection (MAS) pada 
tanaman-tanaman pangan seperti jagung (Vigouroux et al., 2005: 1622). Pemuliaan 
dengan bantuan marka molekuler sangat bermanfaat untuk mengatasi kendala yang 
sering muncul pada pemuliaan konvensional terutama untuk seleksi karakter 
kualitatif yang dikendalikan oleh gen resesif dan seleksi untuk karakter kuantitatif 
(Azrai, 2005: 35). Informasi genetik dari suatu tanaman khususnya yang terkait 
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dengan suatu karakter sangatlah penting. Untuk itu, maka identifikasi genetik dengan 
pendekatan molekuler sangat dibutuhkan dalam kegiatan pemuliaan, agar 
memperoleh hasil yang tepat dalam waktu yang singkat (Nuraida, 2012: 99).  
Teknologi marka molekuler pada tanaman jagung berkembang sejalan 
dengan makin banyaknya pilihan marka DNA yaitu: 1) marka yang berdasarkan pada 
hibridisasi DNA seperti Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP), 2) 
marka yang berdasarkan pada reaksi rantai polymerase yaitu polymerase chain 
reaction (PCR) dengan menggunakan sekuen-sekuen nukleotida sebagai primer, 
seperti Randomly Amplified Polymorphic DNA (RAPD) dan Amplified Fragment 
Length Polymorphism (AFLP), 3) marka yang berdasarkan pada PCR dengan 
menggunakan primer yang menggabungkan sekuen komplementer spesifik dalam 
DNA target, seperti Sequence Tagged Sites (STS), Sequence Characterized 
Amplified Regions (SCARs), Simple Sequence Repeats (SSR) atau mikrosatelit, dan 
Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) (Azrai, 2006: 82). 
1. Marka RFLP merupakan suatu teknik untuk membedakan organisme berdasarkan 
pola hasil pemotongan DNA terhadap enzim retiriksi. Kesamaan pola 
fragmentasi DNA tersebut dapat digunakan untuk membedakan spesies satu 
dengan lainnya. Enzim retriksi merupakan enzim yang memotong DNA pada 
urutan basa tertentu sesuai sekuen pengenalannya, bersifat kodominan, telah 
banyak dikembangkan dan sangat berguna untuk mendeteksi variasi pada tingkat 
DNA serta pemetaan dan pencirian gen dari berbagai spesies tanaman (Azrai, 
2005: 27). RFLP adalah salah satu metode alternatif potensial yang dapat 
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membantu pengujian di lapang. Namun demikian, RFLP kurang diminati karena 
membutuhkan banyak tenaga dan waktu serta tingkat polimorfisme yang lebih 
rendah dibandingkan dengan marka SSR (Pabendon et al., 2003: 24). Terdapat 
beberapa hal yang perlu dipertimbangkan dalam menggunakan marka molekuler 
ini antara lain, (1) memberikan tingkat polimorfisme yang rendah untuk beberapa 
spesies (2) membutuhkan banyak waktu dan tenaga (3) membutuhkan jumlah 
DNA yang sangat besar, bersih dan terkadang seluruh tanaman diperlukan untuk 
proses ekstraksi dan (4) perlu dibuat pustaka probe terlebih dahulu untuk spesies 
tanaman yang belum pernah dieksplorasi sebelumnya (Yunus, 2004: 4).  
2. Marka AFLP didasarkan pada aplifikasi yang selektif dari fragmen-fragmen 
DNA yang dipotong dengan menggunakan enzim retriksi. Dalam teknik ini, 
DNA dipotong-potong dengan menggunakan dua enzim retriksi yang berbeda 
yang akan menghasilkan fragmen-fragmen DNA yang memiliki dua ujung 
lengket (stickey ends) yang berbeda. Adapter yang berbeda yang merupakan 
sekuen DNA untai ganda pendek yang didesain khusus ditambahkan ke ujung 
lengket yang berbeda tersebut. Selanjutnya pasangan primer yang spesifik untuk 
dua adapter tersebut digunakan untuk mengarahkan amplifikasi dari fragmen-
fragmen DNA tersebut. Untuk amplifikasi, primer yang digunakan membawa 
tambahan basa, umunya 3 basa, sehingga hanya sebagian kecil dari fragmen-
fragmen retriksi yang terligasi dengan adapter yang teramplifikasi. Marka ini 
umumnya, bersifat kodominan dimana skor alel didasarkan pada ada tidaknya 
pita DNA. Kelebihan marka ini adalah tidak memerlukan sekuen dari genom 
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yang dianalisa dan kit oligonukleotida yang sama dapat digunakan untuk spesies 
tanaman apa saja. Di samping itu, teknologi ini juga menghasilkan marka yang 
polimorfik dalam jumlah yang banyak. Akan tetapi, AFLP masih relatif lebih 
kompleks yang memerlukan waktu lebih dalam pelaksanaannya dan biaya yang 
dibutuhkan relatif mahal (Yunus, 2004: 6). 
3. Marka RAPD hanya menggunakan primer tunggal pendek yang biasanya 
berukuran 10 basa yang akan berhibridisasi dengan bagian yang komplemen di 
genom tanaman. Keunggulan dari teknik ini yaitu (1) kuantitas DNA yang 
dibutuhkan sedikit, (2) hemat biaya, (3) mudah dipelajari, (4) primer yang 
diperlukan sudah banyak dikomersialkan sehingga mudah diperoleh (Azrai, 
2005: 27). Beberapa kondisi yang harus diperhatikan untuk menjamin amplifikasi 
RAPD yang reprodusibel anatara lain (1) konsentrasi DNA genom harus 
ditentukan secara akurat dan jumlah DNA yang digunakan harus seragam (2) 
RAPD sensitive terhadap profil suhu pada mesin PCR (3) kualitas enzim DNA 
polymerase harus konsisten dan (4) kesalahan pemipetan harus sekecil mungkin. 
Beberapa hal yang menjadi pembatas dalam pemanfaatan marka ini adalah (1) 
masalah reprodusibilitas dari lab ke lab dan bahkan dalam lab itu sendiri (2) 
fragmen-fragmen yang memiliki ukuran yang sama belum tentu memiliki sekuen 
yang sama dan (3) marka ini bersifat dominan yang tidak bisa mengidentifikasi 
heterozigotsitas yang harus diperhatikan waktu merancang percobaan (Yunus, 
2004: 4). 
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4. SCAR dan STS merupakan marka berbasis PCR yang diperoleh melalui 
sequencing fragmen RFLP, RAPD, dan AFLP atau gen yang sudah diketahui 
ukurannya. Primer SCAR memiliki panjang 18-25 nukleotida. Reproduksibilitas 
dan kegunaan marka SCAR jauh lebih tinggi dibandingkan dengan marka RAPD. 
Meskipun marka SCAR secara genetik bersifat kodominan melalui pemotongan 
dengan enzim retriksi. Marka STS dapat digunakan dalam pemetaan genetik, 
bersifat kodominan dan menghasilkan amplifikasi yang stabil dan berulang-
ulang. Teknik STS mudah diadopsi dan diterima dalam hal otomatisasi, tetapi 
keterbatasannya belum banyak ditemukan karena marka STS polimorfik pada 
tanaman budi daya (Azrai, 2005: 28). 
5. Marka SNP dapat dikatakan sebagai marka generasi ketiga. STS merupakan 
mutasi titik di mana satu nukleotida disubtitusi oleh nukleotik lain pada lokus 
tertentu. SNP merupakan tipe yang lebih umum untuk membedakan sekuen 
diantara alel, kodominan di alam, dan menandakan marka polimorfik dari suatu 
sumber yang tidak pernah habis untuk penggunaannya pada resolusi tinggi dalam 
pemetaan genetik suatu karakter. SNP bersifat kodominan berdasarkan pada 
amplifikasi primer yang berbasi pada informasi sekuen untuk gen spesifik 
(Phillips dan Vosil 1994, dalam Azrai 2005: 28). Keunggulan SNP yaitu mudah 
diaplikasikan dibandingkan dengan teknik SSR atau AFLP serta lebih bermanfaat 
ketika beberapa lokus SNP posisinya sangat berdekatan, sehingga dapat 
mendefinisikan haplotype dan dalam pengembangan haplotype tags. Kelemahan 
SNP yaitu memerlukan informasi sekuen untuk suatu gen yang menjadi target 
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analisis dan untuk pengadaan alat dan bahan memerlukan biaya yang sangat 
tinggi (Deorge dan Chucill,1996 dalam Azrai, 2005: 28). 
6. Mikrosatelit atau SSR 
Pada saat ini, salah satu marka molekuler yang sering digunakan pada 
tanaman jagung adalah SSR (Simple Sequence Repeats) atau mikrosatelit. 
Mikrosatelit terdiri dari susunan DNA dengan motif 1-6 pasang basa, berulang 
sebanyak lima kali atau lebih secara tandem (Vigouroux et al., 2002: 1251). 
Beberapa pertimbangan untuk penggunaan marka SSR  yaitu (1) marka 
menyebar secara melimpah dan merata dalam genom, variabilitas sangat tinggi 
(banyak alel dalam lokus), sifatnya kodominan dan lokus genom dapat diketahui, 
(2) sebagai alat uji yang memiliki reproduksibilitas dan ketepatan yang sangat 
tinggi, (3) merupakan alat bantu yang sangat akurat untuk membedakan genotipe, 
evaluasi kemurnian benih, pemetaan dan seleksi genotip untuk karakter yang 
diinginkan, (4) studi genetik populasi dan analisis diversitas genetik. Adapun 
kelemahan marka ini adalah SSR tidak tersedia pada semua spesies tanaman, 
sehingga untuk merancang primer baru membuthkan waktu yang lama dan biaya 
yang relatif mahal (Powel, 1996 dalam Azrai 2005: 28). 
Teknologi SSR bersifat reproduktifitas, cepat dalam pelaksanaannya dan 
biayanya lebih efektif dibandingkan dengan marka RFLPs (Smith et al., 1997: 
163). Kemudahan SSR dalam amplifikasi dan deteksi fragmen-fregmen DNA, 
serta tingginya polimorfisme yang dihasilkan menyebabkan metode ini ideal 
untuk dipakai dalam studi dengan jumlah sampel yang banyak. Selain itu, SSR 
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dapat diaplikasikan tanpa merusak bahan tanaman karena hanya sedikit yang 
digunakan dalam ekstraksi DNA atau dapat menggunakan bagian lain seperti biji 
atau polen (Senior et al., 1996: 1681). 
Simple Sequence Repeat (SSR) populer digunakan sebagai marka 
molekuler karena bersifat kodominan. Lokus mikrosatelit juga bersifat spesifik 
(satu lokus setiap pasangan  primer) dengan kandungan informasi polimorfik 
yang cukup tinggi (Li et al., 2002: 2453). Mikrosatelit diamplifikasi melalui PCR 
dengan menggunakan pasangan primer yang mengapit daerah berulang tertentu. 
Sekuen nukleotida yang mengapit bagian berulang ini digunakan untuk 
mendisain pasangan primer tersebut. Hasil amplifikasi divisualisasikan melalui 
elektroforesis pada gel poliakrilamid. Marka ini bersifat kodominan dan sangat 
reprodusibel (Yunus, 2004: 5). Marka ini digunakan sebagai penanda genetik 
untuk menunjukkan tingkat keragaman yang lebih luas pada plasma nutfah 
jagung dari yang dilaporkan sebelumnya (Senior dan Heun, 1993 dalam Smith, 
1997: 163). 
Marka molekuler yang banyak digunakan pada tanaman jagung adalah 
Simple Sequence Repeats (SSR). SSR merupakan marka berdasarkan reaksi 
rantai polimerase (Polymerase Chain Reaction PCR) menggunakan sekuen-
sekuen nukleotida sebagai primer (Gupta et al., 1996: 45). Marka SSR atau 
mikrosatelit merupakan sekuen DNA yang mengandung motif pendek yang 
diulang secara tandem, melimpah diseluruh genom atau bersifat kodominan, 
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lebih spesifik dan memiliki tingkat polimorfisme yang tinggi, dengan distribusi 
genom tanpa acak (Li et al., 2002: 2453).  
Beberapa teknik analisis genetik dengan menggunakan marka DNA telah 
tersedia dengan segala kekurangan dan kelebihannya masing-masing. 
Pertimbangan utama memilih marka yang akan digunakan dalam kegiatan 
analisis genetik adalah materi genetik yang akan digunakan, jenis studi genetik, 
tujuan yang ingin dicapai, ketersediaan dana yang cukup, dan sarana prasarana. 
Beberapa teknologi masih relatif mahal dan ketersediaan material akan sangat 
menentukan kelancaran pelaksanaanya. Selain itu, tingkat polimorfisme yang 
dihasilkan juga perlu dipertimbangkan karena beberapa teknologi marka 
molekuler masih memberikan tingkat polimorfisme yang terlalu rendah untuk 
tanaman yang dianalisa (Yunus, 2004: 7). 
 
 
 
 
G. Ayat dan Hadis Yang Relevan 
1. Ayat Al-Qur`an yang relevan  
Dalam QS. Al-an’am/6: 99 yang berbunyi: 
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ََوَُهوَ َِي
ذ
لَّٱَََِنَم َلَزن
َ
أَِء اَم ذسلٱَِِهبََانَۡجرۡخ
َ
َأَف ٗء اَمۦََُِجۡر
خ
نُّ َا ِٗضَِخَُۡهِنَم َانَۡجرۡخ
َ
َأَف ٖء َۡشََ ِ
لُكََتَاَبن
َ َِنَموَ اِٗبكَاَتَ خَم ا ٗلبَحَ ُۡهِنمَِلۡخذلنٱَََوَ ٖبَانۡع
َ
َأ ِۡنلَم ٖتَّٰ ذنََجوَ َٞةِينَادَ ٞنَاۡوِنَق اَِهع
ۡ
لَطَ ِنمََنُوۡتي ذزلٱَ
ََوَخرلٱَ ٍۗ ِهب َََّٰشُتَم َۡيََۡغوَ اِٗهَبتۡشَُم َنا ذمَ
 ا  وُرُظنٱََِ ِهَرَمَث َّٰ
َ
ِلَإَ ۦَِِهۡعَنيَوَ ََرۡمث
َ
َأ  َاِذإَ   ۦََٖتَّٰ َيلَأَٓ ۡمُِكلَّٰ َذَ ِفَِ
ذِنإ
ََنُوِنۡمُؤيَٖۡموَِقلل٩٩ََ
Terjemahnya: 
“Dan Dialah yang menurunkan air dari langit, lalu Kami tumbuhkan dengan air 
itu segala macam tumbuh-tumbuhan, maka Kami keluarkan dari tumbuh-tumbuhan 
itu tanaman yang menghijau, Kami keluarkan dari tanaman yang menghijau itu 
butir yang banyak; dan dari mayang kurma, mengurai tangkai-tangkai yang 
menjualai, dan kebun-kebun anggur, dan (Kami keluarkan pula) zaitun dan delima 
yang serupa dan tidak serupa. Perhatikalah buahnya pada waktu berbuah, dan 
menjadi masak. Sungguh, pada yang demikian itu ada tanda-tanda (kekuasaan 
Allah) bagi orang-orang yang beriman” (Departemen Agama RI, 2012: 141). 
Tafsir: 
Dalam Tafsir Al-Azhar, ayat ini menerangkan bahwa pentingnya air hujan 
bagi kehidupan, termasuk untuk menumbuhkan berbagai macam jenis tumbuh-
tumbuhan, baik dari segi warnanya, besar dan kecil, beraneka macam rasa buah yang 
dihasilkan dan manfaatnya bagi mahluk lain dimuka bumi. Sungguh yang demikian 
itu, merupakan tanda-tanda kekuasaan Allah SWT (Hamka, 1983: 2121). 
 
 
Dalam QS. Al-an’am/6: 95 yang berbunyi: 
َ ذِنإ۞ََ ذللّٱََ ُِقلَافَِ لَب
ۡ
لۡٱَََو َ َّٰىَوذلنٱََ ُِجۡرُيَُذَح
ۡ
لٱََ َِنمَِِتليَم
ۡ
لٱََُِجۡرُمَُوَِِتليَم
ۡ
لٱَََِنم َ ِلَح
ۡ
لٱََُمُِكلَّٰ َذ
َ ُ ذللّٱَََنوَُكۡفُؤتَ َّٰ
ذنَّ
َ
َأف٩٥َ 
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Terjemahnya: 
“Sungguh Allah yang menumbuhkan butir (padi-padian) dan biji (kurma). Dia 
mengeluarkan yang hidup dari yang mati dan mengeluarkan yang mati dari yang 
hidup. Itulah (kekuasaan) Allah, maka mengapa kamu masih berpaling?” 
(Departemen Agama RI, 2012: 141). 
Tafsir: 
Ayat ini menjelaskan bahwa sesungguhnya Allah Sang Maha pencipta segala-
Nya, menumbuhkan apa yang kita tanam, berupa benih tanaman yang dituai dan biji 
buah, juga membelah dengan kekuasaan dan perhitungan-Nya, dengan 
menghubungkan sebab dan musabab, seperti menjadikan benih dan biji di dalam 
tanah, serta menyirami tanah dengan air, lalu kemudian dihidupkan untuk memberi 
safaat kepada mahluk di bumi (Tafsir Al-Maraghi, 1988: 341). 
Dalam QS.Yasin/36: 36 yang berbunyi: 
ََنََّٰۡحبُسَِي
ذ
لَّٱََََقلَخََجَّٰ َوۡز
َ ۡ
لۡٱََُِتبُنۢت َا ذِمَم اَهذُكَُُضرۡ
َ ۡ
لۡٱَََنوَُملَۡعَي
َ
لََا ذِممَوَِۡمهِسُفن
َ
َأ ِۡنَمو٣٦ََ
Terjemahnya: 
“Mahasuci (Allah) yang telah menciptakan semuanya berpasang-pasangan, baik 
dari apa yang ditumbuhkan oleh bumi dan dari diri mereka sendiri, maupun dari 
apa yang tidak mereka ketahui” (Departemen Agama RI, 2012: 443). 
 
Tafsir: 
Dalam Tafsir Ibnu Katsir, Allah swt berfirman bahwa diantara tanda-tanda 
Wujud-Nya dan besar kekuasaan-Nya ialah segala apa yang hidup di bumi.  Patutlah 
manusia bersyukur kepada Allah atas karunia yang diberikan kepadanya lewat hasil-
hasil bumi dan kebun-kebun dan lewat apa yang dapat diolah sendiri oleh tangannya. 
Mahasuci Allah yang telah menciptakan segala sesuatu yang ditumbuhkan oleh bumi 
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maupun pada diri mereka sendiri berpasang-pasangan laki dan perempuan (jantan 
dan betina) (Bahreisy et al., 2003: 408). 
Makna yang dapat diperoleh penulis yaitu bahwa, tiada sekalipun penciptaan 
Tuhan yang sia-sia dimuka bumi ini. Tumbuh-tumbuhan yang ada diciptakan untuk 
kemaslahatan dan dapat dimanfaatkan oleh mahluk Tuhan dibumi. Salah satu 
penciptaan Tuhan yaitu, diciptakannya tanaman pangan biji-bijian seperti jagung, 
jagung dengan keanekaragaman bentuk, rasa, warna, dan manfaat yang dimiliki. 
Jagung sebagai sumber karbohidrat kedua setelah padi. Dijadikan sebagai bahan 
pangan (makanan), bahan minyak dan industri, pengobatan dan bahan pakan ternak. 
Dengan nilai gizi yang dimilikinya sepertinya kalori, protein, besi, lemak, kalsium, 
fosfor, vitamin A, B1 dan vitamin C yang sangat baik bagi pertumbuhan.  Dengan 
bermacam-macam karakter (gen) jagung yang tercipta, variasi sifat yang unggul 
terdapat dalam jagung memungkinkan tanaman ini dapat ditumbuhkan dan diambil 
manfaatnya. Terciptanya varietas yang diinginkan (unggul) tentunya tidak terlepas 
dari mereka yang selalu mau berfikir dan bersyukur (peneliti). 
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2. Hadist yang relevan 
Islam telah mengakui keberadaan ilmu genetik pewarisan DNA, yaitu sifat-
sifat mahluk hidup yang bisa diturunkan kepada anak cucu keturunannya. Hal ini  
sesuai dengan hadist Nabi Muhammad SAW yang diriwayatkan dari Abu Hurairah 
sebagai berikut:  
 
 
Abu Hurairah meriwayatkan bahwa ada seorang laki-laki datang menghadap 
kepada Nabi shallallahu alaihi wa sallam, lalu ia berkata: “Ya Rasulullah, isteriku 
melahirkan anak berkulit hitam”. Sedang ia dan isterinya tidak berkulit hitam. Maka 
Nabi shallallahu alaihi wa sallam berkata, “Apakah kamu memiliki unta? Ia 
menjawab: “Ya”, Nabi berkata: “Apa saja warnanya?” Ia menjawab: “Merah, 
Nabi berkata: “Apakah ada yang berwarna keabu-abuan?”Ia menjawab: “Ya”, 
Nabi berkata:”Mengapa demikian?”Ia menjawab”Boleh jadi karena faktor 
keturunan/genetika (moyangnya)”. Nabi shallallahu alaihi wa sallam lantas 
bersabda, “Anakmu yang berkulit hitam itu boleh jadi karena faktor 
keturunan/genetika”. (Al-Najjar, 2011: 467). 
 
Ulasan Hadis 
Hadis di atas merupakan fondasi ilmu genetik yang belum diketahui 
sebelumnya. Sebab yang dimaksud kata ‘irq (gen leluhur) dalam hadis tersebut 
adalah asal usul nasab sebagaimana ras buah-buahan. Memang, keberadaan janin 
yang memperoleh dan mewarisi sifat-sifat kedua orangtuanya yang berbagi 
sumbangsih dalam sifat tersebut dengan persentase yang berlainan merupakan fakta 
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yang dapat disaksikan bersama (empirik). Akan tetapi, pengembangan faktor gen ini 
hingga ke leluhur-leluhurnya baru dapat dimengerti setelah ditemukannya 
mekanisme pewarisan sifat pada akhir abad sembilan belas (1865-1869 M), tepatnya 
ketika seorang ilmuan berkebangsaan Swiss yang bernaman Mendel, berhasil 
meletakkan gambaran dasar hukum genetika melalui sejumlah penelitian dan 
eksperimen yang diujicobakan pada kacang polong (buncis). Ia menyimpulkan 
bahwa proses penurunan sifat dari satu generasi ke generasi berikutnya dipengaruhi 
faktor-faktor yang sangat kecil, yang selanjutnya dikenal nama pembawa sifat 
turunan atau gen (Al-Najjar, 2011: 474). 
Dari sini jelaslah magnificence (kemukjizatan) hadis Nabi shallallahu alaihi 
wa sallam: Barangkali ia dipengaruhi gen (moyangnya). Demikianlah, jauh sebelum 
ditemukannya DNA dan berkembangnya ilmu pewarisan sifat. Islam telah 
menunjukkan dan menetapkan hal ini dalam lisan Rasul-Nya. 
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H. Kerangka Pikir 
 
   
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
4 Populasi koleksi plasma nutfah jagung Lokal Tana 
Toraja Sulawesi Selatan yaitu: Lokal Bebo, Lokal Kandora, 
Lokal Ungu dan Lokal Dalle Pondan. 
Persiapan benih/materi genetik 
Isolasi DNA 
Uji kualitas dan kuantitas DNA menggunakan gel agarose 
Pengenceran DNA 
Amplifikasi PCR 
Elektroforesis pita DNA berbasis 8% Poliacrylamid Gel 
Elektroforesis (PAGE) dan Visualisasi pita DNA 
Skoring dan analisis data molekuler 
Tingkat keragaman genetik 4 populasi jagung Lokal Tana 
Toraja Sulawesi Selatan 
Informasi variabilitas genetik 
INPUT 
OUTPUT 
PROSES 
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BAB III 
METODOLOGI PENELITIAN 
 
A. Jenis dan Lokasi Penelitian 
Jenis penelitian ini merupakan deskriptif dengan pendekatan studi kasus (case study) 
yaitu penelitian yang dilakukan terhadap suatu ‘kesatuan sistem’. Kesatuan ini 
berupa program, kegiatan, peristiwa, atau sekelompok individu yang terikat oleh 
tempat, waktu atau ikatan tertentu. Penelitian yang diarahkan untuk menghimpun 
data, mengambil makna, memperoleh pemahaman dari kasus tersebut. Penelitian ini 
dilaksanakan di Laboratorium Biologi Molekuler Balitsereal di Maros, Sulawesi 
Selatan, 2015. 
B. Populasi dan Sampel 
Sampel yang digunakan yaitu koleksi plasma nutfah jagung Lokal yang berasal dari 
Tana Toraja, terdiri dari 4 populasi yaitu Lokal Bebo, Lokal Kandora, Lokal ungu 
dan Lokal Dalle Pondan. 
C. Variabel Penelitian 
Penelitian ini menggunakan variabel tunggal yaitu variabel bebas (Independence 
variable) yaitu keragaman genetik plasma nutfah jagung Lokal Tana Toraja. 
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D. Defenisi Operasional Variabel 
Keragaman genetik plasma nutfah jagung Lokal Tana Toraja merupakan variasi sifat 
yang terbentuk pada tanaman jagung yang disebabkan oleh faktor genetik. Pewarisan 
sifat yang terjadi sebagai wujud variasi karakter yang mucul akibat segregasi ataupun 
persilangan pada tanaman jagung. Plasma nutfah Jagung yang digunakan dalam 
penelitian ini merupakan jagung Lokal yang berasal dari Tana Toraja yang terdiri 
dari 4 populasi yaitu Lokal Bebo, Lokal Ungu, Lokal Kandora, dan Lokal Dalle 
Pondan sebagai sumber gen yang dapat digunakan dalam perakitan varietas unggul 
ataupun sebagai sumber gen dimasa yang akan datang. 
E. Metode Pengumpulan Data 
Adapun jenis metode yang digunakan pada penelitian ini yaitu percobaan 
laboratorium dengan menggunakan teknik pengamatan (observasi) yang digunakan 
untuk menghimpun data penelitian melalui pengamatan dan pengindraan. Pencatatan 
hasil dapat dilakukan dengan bantuan alat rekam elektronik (kamera foto dll). 
F. Instrumen Penelitian (Alat dan Bahan) 
1. Alat 
Adapun alat yang digunakan pada penelitian ini yaitu mesin PCR (Polymerase Chain 
Reaction), LAF (Laminar Air Flow), lemari asam (Fume Hood), UV 
transilluminator, oven/microwave, microcentrifuge, centrifuge, waterbath, hot plate 
dan stirrer bar, perlengkapan elektroforesis horizontal dan vertikal, vortex mixer, 
shaker, freezer, kulkas, petridis,  timbangan (neraca analitik), mortar dan pestle, 
spatula, tabung mikro (tube/eppendof) 2,0 dan 1,5 ml, pipet tip steril (10 µl, 20, 100 
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µl, 200 µl, 1000 µl, 5000 µl dan tip steril masing-masing pipet, multipipet 8 channel, 
erlenmeyer flask 500 ml, beacker glass 100 ml, 500 ml dan 1000 ml, mikroplate, 
tabung mikro, tray/nampan untuk staining, kaca mata, kamera, white table, 
handscoon, masker, pinset, botol semprot, tray (bak plastik), skop, gunting, ember, 
gayung, cangkul, kantong sampel, sendok, rak tube, lakban, alat tulis menulis. 
2. Bahan 
Adapun bahan yang digunakan pada penelitian ini yaitu materi genetik 4 populasi 
yang masing-masing populasi terdiri dari 25 benih jagung Lokal Tana Toraja (Tabel 
3.1, 3.2, 3.3, dan 3.4), media tanah, pupuk cair (herbafarm (Bio-Organic Fertilizer) 
dan  zat perekat), pestisida (Sevin), es, buffer ekstraksi CTAB (Cetyl Trimethyl 
Ammonium Bromide) 2x, β-mercaptoethanol, isopropanol dingin, Ethanol 70%,  
Buffer Tris-EDTA (Ethylene-Diamine-Tetraacetic Acid) (TE) pH 8.0, CHISAM 
(Chloroform Isoamil Alkohol),  Agarose 1%, loading dye (pewarna dan pemberat 
DNA), TBE (Tris-Borate-EDTA) 10x, DNA Stock, Lambda DNA Standar (10, 50, 
100, 200 dan 300), Ethidium bromide (EtBr) 10 mg/ml, marker DNA, Green taq 
(Taq DNA Polymerase) (gentika science), primer SSR untuk jagung (Tabel 3.5), air 
ultrapure steril, nanopure (NP), mineral oil, Acrylamide 8%, TEMED (N,N,N',N'-
tetramethyl ethylenediamine), APS (Ammonium persulfat), NaOH (Natrium 
Hidroksida), silver staining, kertas parafilm, tissue khusus (kimwipes), Aquades, 
formaldehid, aluminium foil, plastik, kertas, sabun cuci, air dan tissue. 
 
 
Tabel 3.1. Nama 25 genotipe jagung Lokal  
 
Tabel 3.2. Nama 25 genotipe jagung Lokal  
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Populasi Bebo 
Nomor Nama genotipe 
1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
10 
11 
12 
13 
14 
15 
16 
17 
18 
19 
20 
21 
22 
23 
24 
25 
Bebo-1 
Bebo-2 
Bebo-3 
Bebo-4 
Bebo-5 
Bebo-6 
Bebo-7 
Bebo-8 
Bebo-9 
Bebo-10 
Bebo-11 
Bebo-12 
Bebo-13 
Bebo-14 
Bebo-15 
Bebo-16 
Bebo-17 
Bebo-18 
Bebo-19 
Bebo-20 
Bebo-21 
Bebo-22 
Bebo-23 
Bebo-24 
Bebo-25 
 
Populasi Kandora 
Nomor Nama genotipe 
1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
10 
11 
12 
13 
14 
15 
16 
17 
18 
19 
20 
21 
22 
23 
24 
25 
Kandora-1 
Kandora-2 
Kandora-3 
Kandora-4 
Kandora-5 
Kandora-6 
Kandora-7 
Kandora-8 
Kandora-9 
Kandora-10 
Kandora-11 
Kandora-12 
Kandora-13 
Kandora-14 
Kandora-15 
Kandora-16 
Kandora-17 
Kandora-18 
Kandora-19 
Kandora-20 
Kandora-21 
Kandora-22 
Kandora-23 
Kandora-24 
Kandora-25 
 
 
Tabel 3.3. Nama 25 genotipe jagung Lokal  
Populasi Lokal Ungu 
Nomor Nama genotipe 
1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
10 
11 
12 
13 
14 
15 
16 
17 
18 
19 
20 
21 
22 
23 
24 
25 
Ungu-1 
Ungu-2 
Ungu-3 
Ungu-4 
Ungu-5 
Ungu-6 
Ungu-7 
Ungu-8 
Ungu-9 
Ungu-10 
Ungu-11 
Ungu-12 
Ungu-13 
Ungu-14 
Ungu-15 
Ungu-16 
Ungu-17 
Ungu-18 
Ungu-19 
Ungu-20 
Ungu-21 
Ungu-22 
Ungu-23 
Ungu-24 
Ungu-25 
 
 
Tabel 3.4. Nama 25 genotipe jagung Lokal  
Populasi Dalle Pondan 
Nomor Nama genotipe 
1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
10 
11 
12 
13 
14 
15 
16 
17 
18 
19 
20 
21 
22 
23 
24 
25 
Delle Pondan-1 
Delle Pondan-2 
Delle Pondan-3 
Delle Pondan-4 
Delle Pondan-5 
Delle Pondan-6 
Delle Pondan-7 
Delle Pondan-8 
Delle Pondan-9 
Delle Pondan-10 
Delle Pondan-11 
Delle Pondan-12 
Delle Pondan-13 
Delle Pondan-14 
Delle Pondan-15 
Delle Pondan-16 
Delle Pondan-17 
Delle Pondan-18 
Delle Pondan-19 
Delle Pondan-20 
Delle Pondan-21 
Delle Pondan-22 
Delle Pondan-23 
Delle Pondan-24 
Delle Pondan-25 
 
Tabel 3.5  Lokus dan Sequence 30 Primer SSR  
No  Locus SSR Suhu (oC) Bin. No  Repeat Type Sequence Primer  
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1 phi097 54 1.01 TAG F : TGCTTCACATTCAGTCACCGTCAG  
R : CCACGACAGATGATTACCGACC 
2 phi227562 54 1.12 ACC F : TGATAAAGCTCAGCCACAAGG  
R : ATCTCGGCTACGGCCAGA 
3 phi96100 54 2.01 ACCT F : AGGAGGACCCCAACTCCTG  
R : TTGCACGAGCCATCGTAT  
4 phi083 52 2.04 AGCT F : CAAACATCAGCCAGAGACAAGGAC  
R : ATTCATCGACGCGTCACAGTCTACT 
5 phi101049 54 2.09 AGCT F : CCGGGAACTTGTTCATCG  
R : CCACGTCCATGATCACACC 
6 phi374118 54 
 
3.03 ACC F : TACCCGGACATGGTTGAGC  
R : TGAAGGGTGTCCTTCCGAT 
7 phi053 56 3.05 ATAC F : CTGCCTCTCAGATTCAGAGATTGAC  
R : AACCCAACGTACTCCGGCAG  
8 phi072 52 4.01 AAAC F : ACCGTGCATGATTAATTTCTCCAGCCTT  
R : GACAGCGCGCAAATGGATTGAACT 
9 phi079 60 4.05 AGATG F : TGGTGCTCGTTGCCAAATCTACGA  
R : GCAGTGGTGGTTTCGAACAGACAA 
10 phi093 60 4.08 AGCT F : AGTGCGTCAGCTTCATCGCCTACAAG  
R : AGGCCATGCATGCTTGCAACAATGGATACA 
11 nc130 54 5.00 AGC F : GCACATGAAGATCCTGCTGA  
R : TGTGGATGACGGTGATGC  
12 phi109188 54 5.00 AGCT F : AGTGCGTCAGCTTCATCGCCTACAAG  
R : AGGCCATGCATGCTTGCAACAATGGATACA 
13 phi331888 58 5.04 AAG F : TTGCGCAAGTTTGTAGCTG  
R : ACTGAACCGCATGCCAAC 
14 umc1153 54 5.09 (TCA)4 F : CAGCATCTATAGCTTGCTTGCATT  
R : TGGGTTTTGTTTGTTTGTTTGTTG  
15 phi452693 52 6.00 GAT-TAC F : CAAGTGCTCCGAGATCTTCCA  
R : CGCGAACATATTCAGAAGTTTG 
16 umc1143 54 6.00-
6.01 
AAAT F : GACACTAGCAATGTTCAAAACCCC 
R : CGTGGTGGGATGCTATCCTTT 
17 phi423796 54 6.02 (TCA)4 F : CAGCATCTATAGCTTGCTTGCATT 
R : TGGGTTTTGTTTGTTTGTTTGTTG 
18 phi299852 58 6.08 AGCC F : CAAGTGCTCCGAGATCTTCCA 
R : CGCGAACATATTCAGAAGTTTG 
19 phi034 56 7.02 CCT F : TAGCGACAGGATGGCCTCTTCT  
R : GGGGAGCACGCCTTCGTTCT  
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20 phi328175 54 7.04 AGG F : GGGAAGTGCTCCTTGCAG 
R : CGGTAGGTGAACGCGGTA 
21 phi420701 58 8.01 CCG F : GATGTTTCAAAACCACCCAGA 
R : ATGGCACGAATAGCAACAGG 
22 umc1304 54 8.02 (TCGA)4 F : CATGCAGCTCTCCAAATTAAATCC  
R : GCCAACTAGAACTACTGCTGCTCC 
23 phi080 54 8.08 AGGAG F :CACCCGATGCAACTTGCGTAGA  
R : TCGTCACGTTCCACGACATCAC  
24 umc1279 54 9.00 (CCT)6 F : GATGAGCTTGACGACGCCTG  
R : CAATCCAATCCGTTGCAGGTC  
25 phi 032 56 9.04 AAAG F : CTCCAGCAAGTGATGCGTGAC  
R : GACACCCGGATCAATGATGGAAC  
26 phi448880 54 9.05 (CCT)6 F : GATGAGCTTGACGACGCCTG 
R : CAATCCAATCCGTTGCAGGTC 
27 phi041 56 10.00 AGCC F : TTGGCTCCCAGCGCCGCAAA  
R : GATCCAGAGCGATTTGACGGCA  
28 phi96342 54 10.02 ATCC F : TAATCCCACGTCCTATCAGCC  
R : TCCAACTTGAACGAACTCCTC 
29 umc1196 54 10.07 CACACG F : CGTGCTACTACTGCTACAAAGCGA  
R : AGTCGTTCGTGTCTTCCGAAACT  
30 phi065 54 9.03 CACTT F : AGGGACAAATACGTGGAGACACAG  
R : CGATCTGCACAAAGTGGAGTAGTC 
Sumber: Aldrich Biotechnology, L.P and Sigma-Aldrich Co.2015 
 
G. Prosedur Kerja 
Adapun prosedur kerja pada penelitian ini yaitu sebagai berikut : 
1. Persiapan benih/materi genetik 4 Populasi Jagung Lokal 
Persiapan benih empat populasi jagung lokal yaitu Lokal Bebo, Lokal Kandora, 
Lokal Ungu dan Lokal Dalle Pondan yang masing-masing populasi terdiri dari 25 
benih jagung Lokal Tana Toraja. Sebelum tanam, benih terlebih dahulu direndam 
dengan menggunakan pupuk cair (Herbafarm dan perekat) selama 1 hari. Benih 
jagung selanjutnya dibawa ke rumah kaca dan ditanam pada tray/nampan yang 
ditelah diisi dengan media tanah yang dicampurkan pasir dan pupuk kandang. 
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Terdapat lima baris dalam satu tray, setiap baris berisi lima tanaman. Setelah 
penanaman, diberikan pestisida (Sevin) diatas permukaan tanah untuk mencegah 
hama tanaman (semut). Selanjutnya dilakukan pemeliharaan dengan penyiraman 
setiap pagi dan sore hari hingga masa panen (umur 10-15 hari), dilakukan 
pengambilan sampel daun menggunakan gunting steril, tiap bibit dimasukkan ke 
dalam kantong sampel yang telah diberi label 1-25. Setiap sampel dipotong kecil dan 
ditimbang 0,4 gram, tiap bibit dilakukan dua kali penimbangan,  lalu dimasukkan ke 
dalam tube yang telah berisi buffer ekstraksi CTAB 1000 l. dan dimasukkan ke 
dalam freezer (suhu -20oC), hingga isolasi DNA dilakukan. 
Adapun prosedur kerja pada penelitian ini mengikuti Buku Panduan Laboratorium 
“Protokol untuk Karakterisasi Jagung secara Genotipik Menggunakan Marka SSR 
serta Analisis Data” CIMMYT (2004). 
2. Isolasi DNA 
Isolasi dilakukan mengikuti prosedur yang digunakan George et al., (2004) yang 
dimodifikasi. Adapun tahapan isolasi DNA yaitu sebagai berikut: 
a. Daun digerus dengan menggunakan pestle dan mortar yang telah diisi buffer 
ekstraksi CTAB 700 µl. 
b. Sampel yang telah digerus dimasukkan ke dalam 2 tube 2 ml masing-masing 
setengah volume dan setiap tube ditambahkan β-mercaptoethanol sebanyak 
10µl. 
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c. Tube dimasukkan ke dalam waterbath suhu 60oC selama 1 jam, setiap 15 
menit tube digoyang-goyang agar β-mercaptoethanol tercampur secara 
merata. 
d. Tube kemudian diangkat dan didinginkan dalam suhu ruang dan setiap tube 
ditambahkan chisam sebanyak 700 µl. 
e. Larutan didalam tube dihomogenkan menggunakan voterx mixer selama 15 
detik. Setelah itu, dimasukkan ke dalam centrifuges dengan kecepatan 11600 
rpm selama 10 menit. 
f. Supernatant akan terbentuk berupa larutan berwarna kuning yang kemudian 
dipindahkan ke dalam tube baru.  
g. Ditambahkan isopropanol dingin sebanyak 700 µl untuk setiap tube berisi 
supernatant. 
h. Tube disimpan selama 24 jam di dalam frezzer suhu -20oC. 
i. Setelah 24 jam, tube diambil dan diputar-putar agar terbentuk untaian DNA 
berupa lendir berwarna putih. 
j. Larutan selain DNA, dikeluarkan dari tube dan hanya menyisakan DNA. 
k. DNA dicuci dengan menambahkan 700 µl ethanol 70% ke dalam tube salama 
10 menit. Prosedur ini diulang sebanyak dua kali. 
l. DNA dalam tube kemudian dikering anginkan. 
m. Ditambahkan TE buffer sebanyak 100 µl untuk setiap tube. Selanjutnya tube 
diinkubasi didalam waterbath pada suhu 60oC selama 60 menit. 
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n. DNA siap untuk diuji kuantitas, kualitas yang selanjutnya akan diamplifikasi 
PCR. 
3. Uji Kuantitas dan Kualitas DNA 
Uji kuantitas dan kualitas DNA dilakukan dengan tehnik elektroforesis horizontal 
menggunakan gel agarose 1%. Proses pengerjaannya yaitu sebagai berikut: 
a. Peembuatan gel agarose 
1) Menimbang 1,5 gram agarose. 
2) Memasukkan agarose ke dalam Erlenmeyer dan dicampur dengan 150 ml 
buffer TBE 0,5x. 
3) Memanaskan larutan tersebut menggunakan hot plate sambal diaduk 
menggunakan magnetic stirrer sampai larutan berwarna bening. 
4) Mendinginkan suhu larutan diturunkan hingga (40-50oC) dengan mengaliri 
dengan air suling. 
b. Memasang sisir pada cetakan, lalu larutan dituang ke dalam cetakan 
elektroforesis. Biarkan gel sampai terjadi polimerisasi (mengeras) ±45 menit dan 
angkat sisir dari cetakan dengan hati-hati maka terbentuk sumur gel.   
c. Penyiapan DNA dan lambda DNA 
1) Menyiapkan kertas parafilm. 
2) Membuat titik-titik loading dye pada kertas parafilm sebanyak jumlah 
genotipe yang ada dengan volume 1 µl  menggunakan pipet mikro. 
3) Mencampur 3 µl  DNA dengan 1 µl   loading dye diatas parafilm. 
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4) Mencampur 3 µl   lambda DNA 300 ng/µl, 200 ng/µl, 100 ng/µl, dan 50 ng/µl    
dengan 1 µl  loading dye masing-masing diatas kertas parafilm. 
d. Memasukkan lambda DNA pada empat sumur pertama dan dilanjutkan dengan 
setiap sampel DNA. 
e. Memasang elektroda sesuai warna, lalu mengatur voltase dengan tegangan 110 V 
kemudian tunggu selama 1 jam. 
f. Mengeluarkan gel dari tangka elektroforesis dan direndam dalam larutan 
Ethidium Bromida selama 10 menit, selanjutnya didestaining dengan merendam 
gel dalam aquades selama 10 menit. 
g. Meletakkan gel diatas UV transluminator dan visualisasi dengan menggunakan 
kamera.  
h. Menentukan konsentrasi DNA dengan membandingkan DNA sampel dengan 
standar DNA lambda yang tervisualisasi. 
4. Pengenceran DNA  
Larutan DNA stock diencerkan menjadi 10 ng/µl  sebagai konsentrasi larutan stok 
untuk PCR. Untuk menghitung seberapa banyak larutan DNA yang diambil, 
digunakan rumus sebagai berikut: 
 
Keterangan : M1 = konsentrasi DNA stok 
    V1 = volume stok yang akan dilarutkan 
   M2 = konsentrasi larutan kerja 
              V2 = volume larutan kerja yang disiapan 
M1 . V1 = M2 . V2 
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Pengenceran dilakukan dengan mengambil volume yang sesuai  larutan DNA stok 
dan nanopure, dipindahkan ke dalam tabung mikro 0,5 ml. Kemudian diflik, lalu 
disentrifuge selama 10 detik. Larutan DNA disimpan pada suhu 4oC. 
5. Amplifikasi PCR (Polymerase Chain Reaction) 
Pada proses PCR (amplifikasi DNA) dilakukan mengikuti prosedur George et al. 
(2004) yang dimodifikasi. Untuk proses PCR, terlebih dahulu dibuat campuran green 
taq, ultapure, primer, dan DNA sesuai volume masing-masing (Tabel.6).  Proses 
PCR yaitu sebagai berikut: 
a. Menyiapkan DNA sebanyak 1 µl,  untuk dimasukkan ke dalam mikroplate PCR. 
DNA diletakkan didasar mikroplate (diatas es). 
b. Mencampurkan semua larutan stok ke dalam tabung 2 ml sesuai dengan volume 
reaksi yang dibutuhkan untuk membuat cocktail PCR. Adapun campuran cocktail 
dapat dilihat pada Tabel 3.6 (lampiran.5) yaitu sebagai berikut: 
c. Memasukkan 9 µl cocktail ke dalam mikroplate yang telah berisi DNA. 
Tambahkan mineral oil satu tetes diatasnya. Lalu ditutup menggunakan 
aluminium foil. 
d. Memasukkan mikroplate ke dalam thermal cycle (mesin PCR). Proses 
amplifikasi sebanyak 30 siklus. Tahapan siklus PCR dapat dilihat padat Tabel 3.7 
yaitu sebagai berikut : 
Tabel 3.7 Siklus reaksi PCR 
Step Reaksi Kondisi  
1 
2 
3 
4 
Initial denaturation 
Denaturation 
Annealing 
Extension 
94oC selama 2 menit 
94 oC selama 30 detik 
56 oC selama 1 menit 
72 oC selama 1 menit 
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5 
6 
7 
Cycling 
Final extension 
Soak 
Kembali ke step 2, 29 kali 
72 oC selama 5 menit 
4 oC, α 
6. Elektroforesis pita DNA berbasis 8% Polyacrylamide Gel Elektroforesis 
(PAGE) dan Visualisasi pita DNA 
Pemisahan pita DNA hasil PCR dilakukan dengan elektroforesis menggunakan 
PAGE 8% mengikuti protocol CIMMYT. Elektroforesis menggunakan alat 
elektroforesis vertikal mini yaitu Dual Mini-Verticals Complete System MGV-202-
33. Menurut George et al. (2004) Visualisasi fragmen-fragmen DNA yang terdeteksi 
dari proses elektroforesis menggunakan teknik pewarnaan perak (silver staining). 
Adapun proses kerja pada elektroforesis ini yaitu sebagai berikut : 
a. Pembuatan Gel Elektroforesis Vertikal 
Pembuatan PAGE 8% terdiri dari beberapa bahan yaitu sebagai berikut (Tabel 3.8) 
pada lampiran 5. Bahan-bahan tersebut dicampur dan dihomogenkan. 
b. Elektroforesis berbasis 8% PAGE 
1) Menyiapkan alat elektroforesis vertikal. 
2) Membersihkan plate kaca dengan menggunakan tissue kimwipes dan ethanol 
70% (dilakukan sebanyak 3 kali). 
3) Memasang gasket dan spacer pada plate kaca. Kemudian plate kaca dirangkai 
dengan pasangannya. Plate kaca yang telah dirangkai, dijepit dengan penjepit. 
4) Membuat gel elektroforesis (Tabel 3.8), lalu dituang ke dalam plate kaca 
dengan hati-hati.  
5) Memasukkan comb atau sisir (untuk membuat sumur gel) ke dalam gel. 
Diamkan selama 30 menit atau hingga gel mengeras. 
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6) Memasang plate kaca pada dua sisi alat elektroforesis vertikal, 
7) Menuang TBE 1x ke dalam reservoir atas dan bawah. 
8) Sisir  atau comb diangkat dengan hati-hati, terbentuklah sumur gel. 
9) Memasukkan sampel DNA (kocktail yang telah di PCR) ke dalam sumur-sumur 
gel sebanyak 4 µl (pada bagian ujung kanan dan kiri diberi marker/penanda). 
10) Setelah sampel selesai dimasukkan, tutup reservoir, letakkan power lead  
pada elektroda dibagian atas sesuai denga warna 
11) Menyambungkan power lead ke power supply yang telah On, proses 
elektroforesis/running mulai berjalan.  
12) Elektroforesis berjalan selama 60 menit atau sampai dye biru telah berada 
pada bagian bawah gel.  
13) Mencabut/mematikan power supply, diamkan selama beberapa saat. Buka 
penjepit kiri dan kanan. Lalu melakukan visualisasi fragmen pita DNA. 
c. Visualisasi Fragmen DNA 
1) Plate kaca fragmen DNA diangkat dan dimasukkan ke dalam nampan yang 
berisi aquadest 1L, untuk memudahkan pelepaskan gel dari plate kaca. 
2) Memindahkan gel yang telah terlepas ke dalam nampan yang berisi 1L silver 
staining (Tabel 3.9 pada lampiran), untuk proses pewarnaan gel, nampan di 
shaker dengan kecepatan 70 rpm selama 5 menit. 
3) Memindahkan gel ke dalam nampan yang berisi 1L aquadest selama 2-3 menit. 
Kemudian gel dipindahkan ke dalam nampan yang berisi 1L NaOH (Tabel 3.9), 
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kemudian nampan digoyang-goyangkan secara perlahan hingga gel berubah 
warna menjadi kuning kecoklatan (gold) dan pita DNA telah nampak. 
4) Memindahkan gel ke dalam tray yang berisi 1L aquadest dan tray di shaker 
dengan kecepatan 70 rpm selama 2-3 menit. 
5) Memindahkan gel pada plastik yang telah disedikan, lalu di bawa ke white 
table untuk difoto. Pita DNA siap untuk diskoring.  
7. Teknik Pengolahan dan Analisis Data 
a. Skoring Data Molekuler 
Hasil visualisasi pita DNA di skoring dengan cara alel-alel diberi label berdasarkan 
posisi relatif dari pita-pita DNA terhadap marker/penanda DNA. Data diskor dalam 
bentuk data biner, jika tidak ada pita ditulis nol (0), jika ada pita ditulis satu (1) dan 
pita-pita yang kabur dan terlalu sukar untuk diskoring diberi tanda missing data 
dengan angka Sembilan (9). 
b. Analisis Data Molekuler 
Analisis data molekuler dilakukan berdasarkan hasil skoring pita DNA yang muncul 
pada plate. Hasil skoring dalam bentuk data biner. Jika ada pita diberi skor satu (1) 
dan jika tidak ada pita diberi skor nol (0).  
Polimorphic Information Content (PIC) berdasarkan terminologi nilai PIC ini sama 
dengan nilai diversitas gen (heterozygosity). Nilai PIC memberikan perkiraan 
kekuatan pembeda dari marker dengan menghitung bukan saja jumlah alel dalam 
satu lokus, tetapi juga frekuensi relatif dari sejumlah alel dari suatu populasi yang 
diidentifikasi. Lokus marka dengan jumlah alel yang banyak akan terdapat pada 
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frekuensi yang seimbang dengan nilai PIC yang paling tinggi. Nilai PIC dihitung 
untuk masing-masing marka SSRs (Smith et al.,1997). Nilai PIC digunakan dalam 
mengukur diversitas alel pada satu lokus dengan formula: 
𝑃𝐼𝐶 = 1− ∑𝑛𝑖 𝑓1
2 i = 1,2,3…….n 
Keterangan: 
  PIC  = Polimorphic Information Content (tingkat polimorfisme) 
  𝑓1
2 = Frekuensi alel ke-i 
Analisis matriks jarak genetik merupakan analisis yang membandingkan antara 
ketidaksamaan karakter terhadap jumlah seluruh karakter. Matriks jarak genetik 
dapat diperoleh dari hasil analisis kemiripan genetik dengan formula:  
S = 1 – GS 
  Keterangan:  
  S = jarak genetik 
  GS = kemiripan genetik (Genetic Similarity) 
Tingkat kemiripan genetik adalah tingkat kemiripan karakter, dalam hal ini fragmen 
pita yang dimiliki secara bersama dari genotipe-genotipe yang diidentifikasi. Tingkat 
kemiripan genetik (GS) diestimasi dari data jumlah alel menggunakan koefisien 
Jaccard (Rohlf, 2000) dengan formula: 
 
GS =      
           
 
 di mana  
 m = jumlah pita (alel) DNA yang sama posisinya 
 n = total pita DNA 
 u = jumlah pita (alel) DNA yang tidak sama posisinya. 
 
 
m 
( n + u ) 
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Ke-4 populasi dikelompokkan berdasarkan matriks kemiripan genetic melalui 
Unweighted Pair-Group With Arithmatic Average (UPGMA). Analisis statistic 
dilakukan pada matriks data biner yang dihasilkan pada skoring pola pita DNA yang 
muncul pada gel poliakrilamid. Matriks jarak genetic dan dendogram dibentuk 
dengan menggunakan program NTSYS pc 2.1 dan PowerMarker V 3.25 + Treeview. 
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BAB IV 
HASIL DAN PEMBAHASAN 
 
A. Hasil Penelitian 
Adapun data yang diperoleh untuk menunjang keragaman genetik 4 populasi 
jagung Lokal Tana Toraja yang diantaranya Lokal Bebo, Lokal Kandora, Lokal 
Ungu dan Lokal Dalle Pondan yaitu Uji kualitas dan kuantitas DNA, Amplifikasi 
PCR, Profil data 25 marka SSR, Konstruksi dendrogram, dan Jarak genetik (Genetic 
distance). 
1. Uji Kuantitas dan Kualitas DNA 
Hasil uji kualitas dan kuantitas DNA menunjukkan pendaran cahaya yang 
cukup terang yang akan dibandingkan dengan DNA  lambda 50, 100, 200 dan 300 
ng/μl. Terdapat 3 komponen yang terbentuk pada uji kualitas yaitu DNA (X), kotoran 
(Y) dan RNA (Z). Kotoran yang dimaksud yaitu adanya potongan-potongan DNA 
yang telah rusak, protein, polisakarida, dan senyawa fenolik (Gambar 4.8).  
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Gambar 4.8. Visualisasi Uji Kuantitas dan Kualitas DNA Jagung Lokal Bebo, 
Kandora, Ungu dan Dalle Pondan menggunakan Elektroforesis 
Horizontal (X: DNA, Y: Kotoran, Z: RNA). 
Gambar di atas menunjukkan bahwa pada Lokal Bebo, konsentrasi DNA 
berkisar antara 50 – 350 ng/μl. Konsentrasi terendah yaitu pada genotipe no. 12 (50 
ng/μl) dan tertinggi pada genotipe no.1, 2, 3, 4, 5, 6, 21, 22, 23, 24, dan 25 (350 
ng/μl). Seluruh genotipe mengandung kotoran dan RNA kecuali pada genotipe no.11, 
12, dan 13 tidak mengandung kotoran. Pada Lokal Kandora konsentrasi DNA 
berkisar antara 100 – 350 ng/μl. Konsentrasi terendah yaitu pada genotipe no. 8 dan 9 
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(100 ng/μl) dan tertinggi pada genotipe no. 1, 10, 13, 14, 15, 16, 18, 21, 22, 23, 24, 
dan 25 (350 ng/μl). Seluruh genotipe masih mengandung/terkontaminasi oleh 
kotoran dan RNA. Pada Lokal Ungu konsentrasi DNA berkisar antara 10 – 350 
ng/μl. Konsentrasi terendah yaitu pada genotipe no. 22 dan 24 (10 ng/μl) dan 
tertinggi pada genotipe no. 8, 9, 11, 12, 14, 15, 16, 17, 18, dan 19 (350 ng/μl). 
Seluruh genotipe masih terkontaminasi oleh kotoran dan RNA kecuali pada genotipe 
no. 22 tidak mengandung kotoran, dan pada genotipe no. 24 tidak terkontaminasi 
oleh kotoran ataupun RNA. Pada Lokal Dalle Pondan konsentrasi DNA berkisar 
antara 50 – 350 ng/μl. Konsentrasi terendah yaitu pada genotipe no. 23 (50 ng/μl) 
dan tertinggi pada genotipe no. 3, 4, 5, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 16, 17, 18, 19, 20, dan 25 
(350 ng/μl). Seluruh genotipe masih mengandung kotoran dan RNA kecuali pada 
genotipe no. 15 dan 23 tidak mengandung kotoran.  Berdasarkan hasil di atas, ke-4 
populasi masih dominan memiliki konsentrasi yang cukup tinggi dan masih 
mengandung kotoran dan RNA. Meskipun demikian, kuantitas DNA dari ke-4 
populasi masih cukup memenuhi kebutuhan stok yang akan digunakan pada proses 
PCR yaitu sebesar 10 ng/μl.   
2. Visualisasi Pola Pita DNA Hasil Amplifikasi PCR 
Visualisasi pola pita DNA hasil amplifikasi PCR menggunakan 30 primer 
SSR menunjukkan bahwa terdapat 5 primer dan 4 genotipe yang mengalami 
ampilifikasi yang kurang baik. 5 primer yang dimaksud yaitu yaitu phi299852, 
phi374118, phi1153, phi420701, dan phi452693 dan 4 genotipe yag dimaksud yaitu 
Lokal Kandora-19, Lokal Ungu-19 dan 21, dan Lokal Dalle Pondan-17. Adapun 
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salah satu primer SSR yang mengalami amplifikasi cukup baik yaitu pada phi328175 
(Gambar 4.9). Pada gambar tersebut menunjukkan adanya pola pita DNA yang tebal 
dan terdapat missing data pada sampel Lokal Bebo 21, dan 22, Lokal Kandora 10, 18 
dan 20, Lokal Ungu 21 dan Lokal Dalle Pondan 23. Pada sampel nomor 16, pita 
DNA yang terbentuk sangat halus dan tipis. Terdapat 5 alel yang terdeteksi pada 
primer phi328175 yaitu pada  151 bp, 140 bp, 123,5  bp, 118 bp ,dan 92,8 bp.  
Lokal Bebo 
 
Missing data: sampel no.21, dan 22 
 
Lokal Kandora 
 
Missing data: sampel no. 10, 18, dan 20  
 
Lokal Ungu 
 
Missing data: sampel no.21 
 
Lokal Dalle Pondan 
 
Missing data: sampel no. 23 
 
Gambar 4.9. Visualisasi pita DNA hasil PCR menggunakan primer phi328175. 
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3. Profil Data 25 Marka SSR pada 4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja (Lokal Bebo, 
Lokal Kandora, Lokal Ungu dan Lokal Dalle Pondan) 
Tabel 4.10. Profil data 25 marka SSR polimorfis yang digunakan pada 4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja (Bebo, Kandora, 
Ungu dan Dalle Pondan) 
No. Primer Bin no. Polimorfisme 
(PIC) 
Jumlah 
Alel 
Ukuran Alel (bp) Melting Temperatur  
(Tm) 
O
C  
1 phi097 1.01 0,11 3 86-89,2 60 
2 phi227562 1.12 0,57 4 26,67-369 54 
3 phi96100 2 0,6 5 264,5-500 54 
4 phi083 2.04 0,39 3 123,5-129 52 
5 phi101049 2.09 0,55 5 212,25-280 54 
6 phi053 3.05 0,56 2 160,8-175,5 56 
7 phi072 4 0,35 4 140-232,67 52 
8 phi079 4.05 0,74 4 158-167,33 60 
9 phi093 4.08 0,57 4 266,71-349,67 60 
10 nc130 5 0,76 3 129-180,4 54 
11 phi109188 5 0,59 4 158,53-230,625 54 
12 phi331888 5.04 0,71 3 125,33-131,75 58 
13 umc1143 6.00-6.01 0,5 3 71,33-86,5 54 
14 phi423796 6.01 0,33 2 120,75-133,71 54 
15 phi034 7.02 0,6 4 118-175,5 56 
16 phi328175 7.04 0,34 5 92,8-151 54 
17 umc1304 8.02 0,17 3 123,5-151 54 
18 phi080 8.08-8.09 0,63 5 140-175,5 54 
19 umc1279 9 0,59 7 85-170,6 54 
20 phi065 9.03 0,7 4 224,5-427 54 
21 phi032 9.04 0,38 2 175,5-200 56 
22 phi448880 9.05 0,54 2 157,125-179 54 
23 phi041 10 0,8 3 151-163,25 56 
24 phi96342 10.02 0,47 4 181,625-224,5 54 
25 umc1196 10.07 0,7 5 219,6-360,71 54 
Total - 13,25 93 Size range: 
71.33-500 
 
Rata-rata - 0.53 3.72  
Berdasarkan profil data pada tabel diatas, dari 25 primer menunjukkan bahwa 
lokus SSR menyebar relatif merata pada 10 kromosom jagung yaitu 2 lokus pada 
kromosom 1, 3 lokus pada kromosom 2, 1 lokus pada kromosom 3, 3 lokus pada 
kromosom 4, 3 lokus pada kromosom 5, 2 lokus pada kromosom 6, 2 lokus pada 
kromosom 7, 2 lokus pada kromosom 8, 4 lokus pada kromosom 9 dan 3 lokus pada 
kromosom 10. 
Berdasarkan hasil seleksi, jumlah primer yang akan digunakan yaitu 25 
primer SSR jagung dan 96 genotipe populasi jagung Lokal.  Jumlah alel pada tiap 
primer berkisar antara 2-7 alel/lokus dengan jumlah total alel dari 25 primer SSR 
jagung yaitu 93 alel, dengan nilai rata-rata 3,72 alel/lokus. Nilai PIC atau 
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Polymorphisme Information Content berkisar antara 0,11-0,76. PIC terendah dimiliki 
oleh primer phi097 yaitu 0,11 dan tertinggi dimiliki oleh primer nc130 yaitu 0,76 
dengan nilai rata-rata 0,53. Ukuran alel berada diantara 71,33-500 bp dengan ukuran 
alel terendah pada primer umc1143 yaitu 71,33 bp dan tertinggi pada primer 
phi96100 yaitu 500 bp.  
4. Konstruksi Dendrogram 4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja (Bebo, Kandora, Ungu 
dan Dalle Pondan) 
Hasil analisis klaster, 4 populasi jagung Lokal yang dikelompokkan 
berdasarkan matriks kemiripan genetik. Matriks jarak genetik dan dendrogram 
dibentuk dengan menggunakan progam NTSYS-pc 2.1. menunjukkan bahwa 
koefisien kemiripan genetik berkisar antara 0,47-0,85. Pada koefisien kemiripan 
genetik 0,47 genotipe jagung tersebut menghasilkan 2 klaster utama. Klaster I terdiri 
atas Lokal Dalle Pondan dan Lokal Ungu, sedangkan klaster II terdiri atas Lokal 
Bebo dan Lokal Kandora. Dari ke-4 populasi jagung Lokal, Dalle Pondan dominan 
berada pada koefisien kemiripan genetik 0,59 sebesar 95,83%. Ungu dominan pada 
koefisien kemiripan genetik 0,524 sebesar 73,91%. Kandora pada koefisien 
kemiripan genetik 0,498 sebesar 83,34%. Bebo pada koefisien kemiripan genetik 
0,48 sebesar 100%. Beberapa genotipe lain dari Dalle Pondan, Kandora dan Ungu 
menyebar pada koefien kemiripan genetik 0,61 dan 0,514. Konstruksi dendogram 
menggunakan program NTSYS pc.2.1 dapat dilihat pada tampilan Gambar 4.10. 
Hasil konstruksi dendrogram dengan menggunakan program PowerMarker 
V3.25 dapat dilihat pada Gambar 4.11. Adapun nilai korelasi kofenitik (r) pada 
penelitian ini yaitu berkisar pada  0,7 – 89,0. Terendah pada kelompok Ungu-25, 
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Ungu-1, dan Ungu 24 sebesar 0,7, dan yang tertinggi pada Ungu-9, Ungu-10 dengan 
nilai korelasi kofenitik sebesar 89,0.  
 
Gambar 4.10. Hasil Kontruksi Dendrogram 4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja 
(Bebo, Kandora, Ungu dan Dalle Pondan) berdasarkan informasi 25 
primer SSR polimorfis menggunakan program NTSYS pc 2.1. 
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Gambar 4.11. Hasil kontruksi dendrogram 4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja (Bebo, Kandora, 
Ungu dan Dalle Pondan) berdasarkan informasi 25 primer SSR polimorfis 
menggunakan program PowerMarker V3.25. 
5. Jarak Genetik 4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja 
Berdasarkan hasil analisis yang telah dilakukan, jarak genetik dari ke-4 
populasi berkisar antara 0,15 – 0,74 dengan jarak genetik rata-rata keseluruhan yaitu 
0,46. Jarak genetik terendah yaitu 0,15 pada genotipe DP-14 vs DP-1 dan jarak 
genetik tertinggi yaitu 0,74 pada genotipe DP-12 vs K-1. Pada populasi Lokal Bebo 
jarak genetik berkisar antara 0,21 – 0,61 dengan nilai jarak rata-rata yaitu 0,42. Jarak 
genetik terendah 0,21 pada genotipe B-2 vs B-1 dan yang tertinggi 0,61 pada 
genotipe B-23 vs B-5. Pada populasi Lokal Kandora jarak genetik berkisar antara 
0,19 – 0,69 dengan nilai jarak genetik rata-rata yaitu 0,44. Jarak genetik terendah 
0,19 pada genotipe K-24 vs K-23 dan yang tertinggi 0,69 pada genotipe K-25 vs K-1. 
Pada populasi Lokal Ungu jarak genetik berkisar antara 0,17 – 0,63 dengan nilai 
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jarak genetik rata-rata yaitu 0,43. Jarak genetik terendah 0,17 pada genotipe PU-10 
vs PU-9 dan yang tertinggi 0,63 pada genotipe PU-23 vs PU-7. Pada populasi Lokal 
Dalle ponda jarak genetik berkisar antara 0,15 – 0,58 dengan nilai jarak genetik rata-
rata yaitu 0,35. Jarak genetik terendah 0,15 pada genotipe DP-14 vs DP-1 dan yang 
tertinggi 0,58 pada genotipe DP-19 vs DP-16. Berikut ini Nilai Jarak Genetik yang 
mewakili ke-4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja (Tabel 4.11). 
Tabel 4.11 Nilai Jarak Genetik yang mewakili ke-4 Populasi Lokal 
Populasi Lokal JG.Terendah JG. Tertinggi Rata-rata 
Lokal Bebo 0,21 0,61 0,42 
Lokal Kandora 0,19 0,69 0,44 
Lokal Ungu 0,17 0,63 0,43 
Lokal Dalle Pondan 0,15 0,58 0,35 
Gabungan Populasi 0,15 0,74 0,46 
 
JG : Jarak Genetik 
Nilai Jarak genetik 4 populasi Jagung Lokal secara rinci dapat dilihat pada lampiran  
B. Pembahasan 
Tahap awal yang harus dikerjakan untuk menganalisis keragaman genetik 
tanaman jagung Lokal Tana Toraja yaitu isolasi DNA. Isolasi DNA merupakan 
proses pemisahan, pemecahan molekul DNA dari molekul-molekul lainnya dalam 
sel. Organ tubuh tumbuhan yang digunakan untuk ekstraksi DNA yaitu daun muda 
yang telah berumur 15 hari. Menurut Tenriulo et al., (2011: 7), prinsip dasar 
ekstraksi DNA adalah serangkaian proses untuk memisahkan DNA dari komponen-
komponen lainnya. Hasil ekstraksi tersebut merupakan tahapan penting untuk langka 
berikutnya dan harus dilakukan dengan baik dan bebas kontaminasi. Ekstraksi atau 
pelisisan sel pada penelitian ini dilakukan dengan sedikit modifikasi yaitu mengganti 
penggunaan nitrogen cair dengan buffer ekstraksi CTAB. Proses ini lebih murah 
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tanpa mengurangi kualitas DNA yang diperoleh. Proses pemisahan DNA dari 
komponen sel lain atau kontaminan yang tak diinginkan, termasuk debris sel 
dilakukan dengan sentrifugasi. Selama proses ekstraksi DNA, beberapa hal yang 
dapat terjadi yaitu DNA patah-patah selama proses isolasi, DNA terdegradasi oleh 
enzim nuklease, terjadi kontaminasi oleh polisakarida, dan metabolit sekunder ikut 
terisolasi. 
1. Uji Kuantitas dan Kualitas DNA 
Uji kuantitas dan kualitas DNA merupakan metode standar yang digunakan 
untuk identifikasi, pemisahan dan purifikasi fragmen DNA menggunakan 
elektroforesis gel agarosa. Salah satu kelebihan elektroforesis horizontal 
menggunakan gel agarosa dengan menggunakan pembanding lambda DNA yaitu 
penentuan jumlah kuantitas DNA total yang dihasilkan tidak dipengaruhi oleh 
kontaminan DNA. DNA yang dihitung yaitu DNA pada bagian atas sumur. 
Sedangkan jika dibandingkan dengan alat penguji lain seperti spektrophotometer, 
alat tersebut menghitung kuantitas DNA secara keseluruhan termasuk DNA yang 
rusak dan patah-patah. Meskipun pada elektroforesis horizontal, tingkat kemurnian 
DNAnya tidak nampak, namun kualitas DNAnya dapat dilihat pada hasil pendaran 
cahaya yang menampakkan ada atau tidaknya kontaminasi pada DNA, hal ini dapat 
dilihat dengan munculnya latar belakang yang smear disepanjang jalur pergerakan 
pita genom DNA. DNA dengan kualitas baik adalah DNA yang bersih dan tidak 
mengalami kontaminasi dari komponen-komponen lain dari sel.  Hal ini diungkapkan 
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oleh Utami (2012: 209) yang menyatakan bahwa kualitas DNA yang baik dapat 
dilihat dengan tingginya intesitas pita yang dihasilkan dan rendahnya intesitas smear. 
Pada hasil pengamatan Gambar 4.8, terdapat 3 komponen utama yang 
terbentuk yaitu DNA, kotoran dan RNA. DNA yang telah diisolasi masih dominan 
kotor atau terkontaminasi dengan komponen lainnya. Kotoran/ kontaminan yang 
dimaksud yaitu adanya potongan-potongan DNA yang telah rusak, protein, 
polisakarida, dan senyawa fenolik. Pada populasi Lokal Bebo, dan Lokal Kandora, 
hasil visualisasi pada DNA λ200 mengalami kontaminasi, hal ini dapat dilihat 
dengan munculnya pendaran cahaya pada bagian bawah sumur λ200. Adanya 
kontaminasi pada lambda DNA ini dapat disebabkan karena adanya kesalahan teknis 
dalam proses pemipetan antara sampel dengan lambda DNA. 
Uji kuantitas dan kualitas DNA ke-4 populasi masih dominan mengandung 
kotoran dan RNA. Pada Lokal Bebo, konsentrasi DNA berkisar antara 50 – 350 
ng/μl. Konsentrasi terendah yaitu pada genotipe no. 12 (50 ng/μl) dan tertinggi pada 
genotipe no. 1, 2, 3, 4, 5, 6, 21, 22, 23, 24, dan 25 (350 ng/μl). Seluruh genotipe 
mengandung kotoran dan RNA kecuali pada genotipe no.11, 12, dan 13 tidak 
mengandung kotoran. Pada Lokal Kandora konsentrasi DNA berkisar antara 100 – 
350 ng/μl. Konsentrasi terendah yaitu pada genotipe no. 8 dan 9 (100 ng/μl) dan 
tertinggi pada genotipe no. 1, 10, 13, 14, 15, 16, 18, 21, 22, 23, 24, dan 25 (350 
ng/μl). Seluruh genotipe masih mengandung/terkontaminasi oleh kotoran dan RNA. 
Pada Lokal Ungu konsentrasi DNA berkisar antara 30 – 350 ng/μl. Konsentrasi 
terendah yaitu pada genotipe no. 22 dan 24 (10 ng/μl) dan tertinggi pada genotipe no. 
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8, 9, 11, 12, 14, 15, 16, 17, 18, dan 19 (350 ng/μl). Seluruh genotipe masih 
terkontaminasi oleh kotoran dan RNA kecuali pada genotipe no. 22 tidak 
mengandung kotoran, dan pada genotipe no.24 tidak terkontaminasi oleh kotoran 
ataupun RNA. Pada Lokal Dalle Pondan konsentrasi DNA berkisar antara 50 – 350 
ng/μl. Konsentrasi terendah yaitu pada genotipe no. 23 (50 ng/μl) dan tertinggi pada 
genotipe no. 3, 4, 5, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 16, 17, 18, 19, 20, dan 25 (350 ng/μl). Seluruh 
genotipe masih mengandung kotoran dan RNA kecuali pada genotipe no. 15 dan 23 
tidak mengandung kotoran.  
Menurut Fatchiyah et al. (2011: 22), kontaminan DNA yang biasanya 
ditemukan yaitu adanya polisakarida yang dapat mengganggu proses lanjutan seperti 
PCR, dimana terjadi hambatan aktiftas Taq polimerasi atau kontaminan lainnya yaitu 
polifenol yang dalam bentuk teroksidasi akan mengikat DNA secara kovalen. Untuk 
menghindari terjadinya hal tersebut maka, komponen-komponen yang terkait selama 
proses ekstraksi dijaga kondisinya agar tetap dingin. Sebagai bahan dasar untuk 
proses PCR, maka DNA yang digunakan harus bersih dari kontaminan (mempunyai 
kemurnian tinggi). DNA yang kotor juga dapat disebabkan oleh adanya sisa-sisa 
etanol pada saat pengeringan tidak sempurna serta adanya sisa kandungan metabolit 
sekunder pada organ tanaman yang diekstraksi. 
Beberapa hal yang dapat menyebabkan terjadinya kontaminasi yaitu proses 
pengambilan dan penyimpanan sampel yang kurang baik, kesalahan teknik 
pengambilan supernatan sehingga terkontaminasi oleh lisis buffer serta proses digesti 
DNA yang mungkin tidak sempurna karena selama inkubasi, sampel tersebut tidak 
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digoyang (shaking) sehingga pada saat pengambilan fenol, sebagian protein tidak 
ikut terikat dan tetap berikatan dengan DNA dalam sampel. 
Konsentrasi DNA yang terlalu tinggi atau terlalu rendah dapat menyebabkan 
proses amplifikasi DNA tidak berjalan dengan baik. Jika terlalu tinggi, perlu 
dilakukan pengenceran DNA dan jika terlalu rendah, maka dilakukan ekstraksi 
ulang. Konsentrasi DNA yang telah diperoleh diseragamkan dengan melakukan 
pengenceran. Pengenceran DNA dilakukan agar pada tahap PCR primer dapat 
menempel pada pita DNA sehingga dapat teramplifikasi baik.  
Kualitas DNA juga merupakan komponen yang cukup berpengaruh dalam 
amplifikasi DNA pada proses PCR, DNA dengan kualitas yang baik merupakan 
DNA yang tidak mengalami kontaminasi dari komponen-komponen lain dari sel. 
Seperti yang diungkapkan Tenriulo et al, (2011: 7), bahwa DNA yang memiliki 
kualitas baik ialah DNA yang bersih dan tidak terkontaminasi (seperti pada genotipe 
Lokal Ungu no.24). seperti yang dijelaskan diatas bahwa, kontaminasi oleh fenol dan 
bahan organik lainnya dapat dilihat dengan munculnya latar belakang yang smear 
disepanjang jalur pergerakan pita genom DNA. Restu et al. (2012: 138), 
mengungkapkan bahwa setiap jenis tanaman memiliki kandungan senyawa sekunder 
yang berbeda-beda sehingga membutuhkan ekstraksi yang optimum. Teknik 
ekstraksi yang tepat sangat menentukan kualitas dan kuantitas DNA yang dihasilkan. 
Untuk marka SSR jumlah DNA yang dibutuhkan untuk amplifikasi PCR 
yaitu setara dengan 10 μl, sehingga DNA yang masih memiliki konsentrasi diatas 
10μl harus diencerkan terlebih dahulu (hasil pengenceran pada Lampiran 4). 
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Sedangkan genotipe yang yang memiliki konsentrasi DNA yang rendah (jika tidak 
memenuhi 10 μl, maka dilakukan ekstraksi ulang) atau jika setara dengan 10 μl, tidak 
lagi diencerkan (Lokal Ungu no.22 dan 24). Dari ke-4 populasi, semua genotipe 
masih mencukupi untuk amplifikasi PCR. Untuk kualitas DNA dari ke-4 populasi 
masih mengalami kontaminasi. Meskipun demikian DNA tersebut masih dapat 
digunakan. Karena salah satu kelebihan yang dimiliki oleh marka SSR yaitu dapat 
menggunakan DNA dengan kualitas sedang. Hal ini sesuai dengan yang diungkapan 
oleh Gupta et al. (1996), bahwa salah satu keistimewaan dari marka SSR adalah 
jumlah DNA yang dibutuhka relatif rendah serta mampu menggunakan DNA dengan 
kualitas sedang.  
2. Visualisasi Pola Pita DNA Hasil Amplifikasi PCR 
Hasil visualisasi pola pita DNA hasil amplifikasi PCR menggunakan 30 
primer SSR terhadap 4 populasi jagung Lokal, menunjukkan bahwa terdapat 5 
primer dan 4 genotipe yang mengalami ampilifikasi yang kurang baik. 5 primer yang 
dimaksud yaitu yaitu phi299852, phi374118, phi1153, phi420701, dan phi452693. 
Sedangkan, 4 genotipe yang dimaksud yaitu Lokal Kandora-19, Lokal Ungu-19 dan 
21, dan Lokal Dalle Pondan-17.  
Adanya primer dan genotipe jagung yang mengalami amplifikasi kurang baik 
ditunjukkan dari banyaknya jumlah missing data yang dihasilkan pada skoring data 
biner. Missing data ditandai dengan tidak muculnya pita DNA hasil visualisasi. 
Banyaknya jumlah missing data yang muncul ini, dapat disebabkan karena DNA 
template tidak menemukan pasang basa yang sesuai pada primer yang digunakan. 
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Hartati, 2006 dalam Ruwaida et al. (2009: 94), mengungkapkan bahwa perbedaan 
jumlah pita yang dihasilkan tiap primer berbeda-beda, hal ini disebabkan karena 
perbedaan urutan basa nukleotida primer atau interaksi antara primer dan DNA 
cetakan. Primer yang digunakan tidak teramplifikasi dengan baik pada pasang basa 
tertentu mengakibatkan pita-pita DNA tidak nampak sehingga hanya sedikit DNA 
yang dapat diamati. Haris et al (2003) menyatakan bahwa, adanya fragmen pita yang 
tidak terlihat pada visual atau pita sangat tipis pada gel dapat disebabkan konsentrasi 
DNA yang terlalu rendah. 
Banyaknya jumlah missing data yang muncul juga dapat disebabkan oleh 
kesalahan teknis oleh peneli di laboratorium. Pabendon et al. (2007: 23) 
menyebutkan bahwa faktor lain penyebab tingginya missing data antara lain kualitas 
primer yang digunakan sudah menurun karena sudah lama disimpan, suhu annealing 
yang tidak tepat pada saat amplifikasi PCR, dan faktor teknis yang terkait dengan 
personal yang secara langsung menangani kegiatan karakterisasi. Asy’ari (2005: 25), 
menyatakan bahwa suhu annealing merupakan suhu dimana primer akan menempel 
pada templat DNA, besarnya suhu dapat dihitung berdasarkan nilai melting 
temperature (Tm) dari masing-masing primer. Pencarian kondisi optimal dari suhu 
annealing sangat penting, karena berkaitan dengan spesifitas dan sensifitas produk 
PCR. 
Pabendon et al. (2007: 71), mengatakan bahwa genotipe jagung yang 
menghasilkan tingkat missing data >15% dikeluarkan, karena akan berpengaruh 
terhadap validitas data yang dihasilkan. Berdasarkan hasil seleksi, primer yang tidak 
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dapat dianalisis lebih lanjut yaitu phi299852, phi374118, phi1153, phi420701, dan 
phi452693, sedangkan pada genotipe 4 populasi jagung Lokal terdapat 4 genotipe 
yang tidak dapat dianalisis lebih lanjut yaitu Kandora-19, Ungu-19 dan 21, dan Dalle 
Pondan-17 sehingga jumlah primer SSR jagung yang digunakan adalah 25 primer 
SSR jagung dan 25 genotipe Bebo, 24 genotipe Kandora, 23 genotipe Ungu, dan 24 
genotipe Dalle Pondan dengan umlah seluruh genotipe populasi jagung Lokal adalah 
96 genotipe. 
Seleksi primer dilakukan untuk mendapatkan hasil primer yang dapat 
mengamplifikasi pita DNA dengan hasil yang banyak dan polimorfik terhadap 
populasi jagung Lokal Tana Toraja. Hal-hal yang perlu diperhatikan dalam meniliti 
primer yang akan digunakan untuk analisis keragaman genetik diantaranya yaitu pita 
yang dihasilkan mudah dibaca, keadaan pita jelas, dan menghasilkan pita yang 
polimorfik. 
Pada 25 primer lainnnya, menghasilkan visualisasi pita DNA yang 
teramplifikasi cukup baik pada proses PCR, hal ini dapat dilihat dengan munculnya 
banyak pita DNA yang cukup tebal pada visualisasi pita DNA. Adapun salah satu 
primer SSR yang mengalami amplifikasi cukup baik yaitu pada primer phi328175, 
dapat dilihat pada Gambar 4.9. Pada Gambar tersebut menunjukkan adanya pola pita 
DNA yang tebal, terdapat missing data pada sampel nomor Bebo 21, dan 22, 
Kandora 10, 18, dan 20, Ungu-21 dan Dalle Pondan-23 (missing data yang 
dihasilkan tidak lebih dari 15%) , sedangkan sampel nomor 66 (Lokal ungu-16) pita 
DNA yang terbentuk sangat halus dan tipis. 
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Adanya pola pita DNA yang lebih tebal dibanding dengan yang lainnya dapat 
disebabkan oleh kuantitas dan kualitas DNA yang kurang baik. Wati et al. (2014: 
93), menyatakan bahwa kuantitas dan kualitas DNA dapat mempengaruhi intensitas 
pita DNA hasil amplifikasi pada setiap primer. Hasil amplifikasi pita DNA yang tipis 
dapat disebabkan karena adanya kandungan senyawa-senyawa seperti fenolik dan 
polisakarida pada cetakan DNA. Haris et al. (2003: 8) juga menambahkan bahwa 
adanya fragmen pita DNA yang terlihat tebal sehingga sulit dibandingkan dengan 
pita lainnya karena konsentrasi DNA yang tinggi. 
Syam et al. (2012), menyatakan bahwa primer selektif digunakan untuk 
menyeleksi fragmen berdasarkan komposisi basa-basa pada primer. Perbedaan 
komposisi basa pada primer menghasilkan perbedaan fragmen yang teramplifikasi. 
Perbedaan fragmen tersebut kemudian dibedakan berdasarkan ukuran. Hasil 
visualisasi menggunakan salah satu primer SSR phi328175, terdapat 5 alel yang 
terdeteksi pada primer yaitu  151 bp, 140 bp, 123,5  bp, 118 bp ,dan 92,8 bp. Setiap 
kombinasi primer mampu menghasilkan pola pita yang spesifik untuk setiap sampel 
sehingga dapat digunakan sebagai identifikasi sampel. Perbedaan pola pita dapat 
menggambarkan perbedaan genetik pada setiap sampel jagung Lokal Tana Toraja. 
Setelah diperoleh hasil visualisasi dari Pita DNA berbasis PAGE 8%, 
selanjutnya diskoring dalam bentuk data biner untuk analisis lanjutan dengan 
menggunakan program NTSYS pc 2.1. dan PowerMarker V3.25 + Treeview. 
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3. Profil Data 25 Marka SSR pada 4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja (Bebo, Kandora, 
Ungu dan Dalle Pondan) 
Pada penelitian ini, analisis data lanjut pada program NTSYS pc 2.1. dan 
PowerMarker V3.25 + Treeview, dilakukan terhadap primer dan genotipe populasi 
yang telah diseleksi sebelumnya (25 primer dan 96 genotipe jagung Lokal). Profil 
data 25 marka SSR dapat dilihat pada Tabel 4.10. Lokus SSR yang digunakan 
menyebar relatif merata pada 10 kromosom jagung yaitu 2 lokus pada kromosom 1, 
3 lokus pada kromosom 2, 1 lokus pada kromosom 3, 3 lokus pada kromosom 4, 3 
lokus pada kromosom 5, 2 lokus pada kromosom 6, 2 lokus pada kromosom 7, 2 
lokus pada kromosom 8, 4 lokus pada kromosom 9 dan 3 lokus pada kromosom 10. 
Berdasarkan Profil marka SSR, diperoleh bahwa tingkat polimorfisme (PIC) berkisar 
antara 0,11 (phi097) - 0,80 (phi041) dengan nilai rata-rata 0,53. Jumlah nilai rata-
rata, diperoleh dari jumlah keseluruhan nilai PIC dari masing-masing primer  yaitu 
13,25 dibagi dengan jumlah total primer yang digunakan yaitu 25. Polimorfisme 
merupakan variasi alel pada lokus DNA tertentu dari suatu populasi. Nilai PIC 
memberikan kekuatan pembeda dari marker dengan menghitung bukan saja jumlah 
alel dalam satu lokus, tetapi juga frekuensi relatif dari jumlah alel dari suatu populasi 
yang diidentifikasi. Botstein et al. (1980), menyatakan bahwa nilai PIC dapat 
dijadikan standar untuk mengevalusi marka genetik berdasarkan pita DNA hasil 
amplifikasi PCR, oleh karena itu nilai PIC digolongkan menjadi 3 kelas yaitu PIC > 
0,5 = sangat informatif, PIC antara 0,25 -0,5 = sedang, dan PIC < 0,25 = rendah. 
Semakin tinggi nilai PIC, semakin banyak alel yang terdeteksi. Tingginya nilai rata-
rata PIC menunjukkan tingginya keragaman genetik populasi jagung Lokal Tana 
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Toraja yang diteliti. Nilai PIC terendah pada primer SSR jagung phi097 sebesar 0,11 
dan nilai PIC tertinggi pada primer phi041 sebesar 0,8.  Artinya, bahwa penanda SSR 
phi041 yang terletak pada kromosom 10, memiliki kemampuan tinggi dalam 
mengidentifikasi kultivar tanaman jagung Lokal Tana Toraja secara genetis. 
Berdasarkan nilai rerata PIC yang dihasilkan 0,53, hal ini mengindikasikan bahwa 
tingkat PIC yang dihasilkan pada penelitian ini tergolong sedang. 
Anderson et al. (1993: 183), mengungkapkan bahwa semakin besar nilai PIC 
suatu primer, maka primer tersebut semakin bagus digunakan sebagai penanda 
molekuler terutama untuk mengetahui keragaman genetik suatu populasi. PIC 
mengacu pada nilai suatu penanda untuk mendeteksi polimorfisme dalam populasi. 
Johari et al. (2008: 314), mengatakan bahwa polimorfisme merupakan ekspresi dari 
gen dan dapat dideteksi dengan teknik elektroforesis, yang selanjutnya diskor, ada 
atau tidaknya pita DNA yang menunjukkan variasi genetik dalam populasi. 
Polimorfisme DNA berdasarkan sekuen fragmen DNA dapat dihitung 
berdasarkan jumlah nukleotida yang polimorfik pada tiap nukleotida yang diuji. 
Informasi keragaman dari suatu populasi dengan populasi yang lain dapat digunakan 
untuk berbagai keperluan seperti seleksi, pendugaan hubungan kekerabatan, 
penetuan asal usul ataupun penggolongan suatu spesies dalam taksonomi dan lain-
lain (Handiwirawan).  
Pada primer phi053 dan phi423796 jumlah alel yang dihasilkan dari 
keduanya yaitu sebanyak 2 alel, tetapi dihasilkan nilai PIC dan ukuran alel yang 
berbeda, hal ini dapat disebabkan karena jumlah penyebaran alel pada ke 2 primer  
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untuk 96 genotipe ini berbeda. Pada primer phi423796, memiliki nilai PIC lebih 
rendah yaitu 0,33 dibandingkan nilai PIC pada primer phi053 yaitu 056. Hal ini 
mengindikasikan, bahwa penyebaran dari 2 alel pada phi053 lebih banyak terjadi, 
dibandingkan dengan phi423796 pada 96 genotipe jagung Lokal. Adapun ukuran alel 
yang dihasilkan berbeda, dapat disebabakan oleh adanya perbedaan laju migrasi 
DNA. Makin besar ukuran molekulnya, makin rendah laju migrasinya. Berat molekul 
fragmen DNA dapat diperkirakan dengan memsumuraningkan laju migrasinya 
dengan laju migrasi fragmen-fragmen molekul DNA standar (DNA marker) yang 
telah diketahui  ukurannya. 
Adapun jumlah alel total yang diperoleh yaitu 93 alel dengan jumlah rata-rata 
3,72 dengan kisaran alel antara 2-7 alel per lokus. Jumlah alel terendah pada primer 
phi053, phi423796, phi032, dan phi448880 yaitu hanya 2 alel, sedangkan jumlah alel 
terbanyak pada primer umc1279 dihasilkan sebanyak 7 alel yang berbeda. Hal ini 
menunjukkan jumlah ulangan basa SSR pada umc1279 lebih banyak dibandingkan 
dengan ke-4 alel yang hanyak memiliki 2 alel. Semakin besar ulangan SSR DNAnya, 
semakin banyak jumlah alel yang terdeteksi. 
Lokus SSR yang dianalisis memiliki ukuran alel atau size range pasang-basa 
antara 71,33 – 500 bp. Ukuran alel terendah yaitu pada primer umc1143 yaitu 71,33 
bp dan tertinggi pada primer phi96100. Makin besar ukuran molekulnya, makin 
rendah laju migrasinya. Ukuran molekul dapat diperkirakan degan 
membandingkannya dengan marker DNA yang telah diketahui ukurannya. Hal ini 
sesuai dengan yang dikatakan oleh Utami et al. (2013: 78), yang menyatakan bahwa 
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makin besar ukuran molekulnya, makin rendah laju migrasinya. Berat molekul 
fragmen suatu fragmen DNA dapat diperkirakan dengan membandingkan lalu, 
memsumuraningkan laju migrasinya dengan laju migrasi fragmen-fragmen molekul 
DNA standar (DNA marker) yang telah diketahui  ukurannya. Marker adalah segmen 
DNA yang spesifik dan telah diketahui ukurannya. Marker berfungsi untuk 
mengetahui ukuran DNA hasil amplifikasi. Marker DNA berfungsi sebagai penanda 
posisi molekul DNA yang berimigrasi, untuk menetukan perkiraan ukuran basa-
basanya. Fragmen DNA yang letaknya paling dekat dari sumuran adalah fragmen 
DNA yang memiliki berat molekul terbesar. Fragmen DNA marker yang laju 
migrasinya paling cepat atau paling jauh dari sumuran adalah fargmen marker yang 
memiliki berat molekul atau ukuran fragmen terkecil.  
4. Kontruksi Dendrogram 4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja (Bebo, Kandora, Ungu 
dan Dalle Pondan) 
Pengelompokan data mikrosatelit mengacu pada UPGMA (Unweighted Pair-
Group With Arithme Average) berdasarkan kemiripan genetik diaplikasikan dengan 
menggunakan koefisien Jaccard. Analisis keragaman genetik ini berguna untuk 
mengetahui pola pengelompokan genotipe yang diidentifikasi dan mengetahui 
karakter dari setiap kelompok genotipe yang terbentuk, sehingga dapat digunakan 
dalam kegiatan seleksi untuk perakitas varietas unggul baru. 
Analisis kluster yang disajikan pada dendrogram (Gambar 4.10) diketahui 
bahwa koefisien kemiripan genetik ke-4 populasi jagung Lokal ini berkisar antara 
0,47-0,85. Pada koefisien kemiripan genetik pada 0,47 ke-4 populasi membentuk 2 
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klaster utama yaitu Klaster I terdiri atas Lokal Dalle Pondan dan Lokal Ungu, 
sedangkan klaster II terdiri atas Lokal Bebo dan Lokal Kandora. Dari ke-4 populasi 
menunjukkan bahwa pada populasi Dalle Pondan dominan berada pada koefisien 
kemiripan genetik 0,59 sebesar 95,83% dari jumlah seluruh populasi Dalle Pondan. 
Populasi Ungu dominan berada pada koefisien kemiripan genetik 0,524 sebesar 
73,91% dari jumlah seluruh populasi Ungu. Pada populasi Kandora dominan berada 
pada koefisien kemiripan genetik 0,498 sebesar 83,34% dari jumlah seluruh populasi 
Kandora. Pada populasi Bebo dominan berada pada koefisien kemiripan genetik 0,48 
sebesar 100% dari jumlah seluruh populasi Bebo. Sedangkan beberapa genotipe lain 
dari populasi Dalle Pondan, Kandora, dan Ungu menyebar  pada koefisien genetik 
0,61 dan 0,514. Adanya genotipe dalam populasi yang dominan menempati klaster 
yang sama dapat disebabkan karena adanya tingkat interaksi individu dalam populasi 
cukup tinggi, sehingga karakter-karakter/gen-gen yang dihasilkan tidak akan jauh 
berbeda dari induknya, hal ini juga menunjukkan bahwa individu-individu dalam 
populasi masih berkerabat cukup dekat. Hal ini juga menunjukkan bahwa 
karakter/susunan nukleotida DNA yang dimiliki oleh genotipe dalam populasi ini 
hampir sama. Sehingga untuk meningkatkan keragaman genetik tanaman jagung 
Lokal, salah satu upaya yang dapat dilakukan yaitu, dengan melalukan introduksi gen 
unggul dari daerah lain. Keragaman genetik yang tinggi diperlukan untuk 
mempertahankan kehidupan suatu jenis dari serangan hama penyakit, dan adaptasi 
terhadap kondisi lingkungan. Nurtjahjaningsih et al. (2014:82), menyatakan bahwa 
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faktor yang dapat mempengaruhi besarnya nilai keragaman genetik suatu tanaman 
diantaranya sifat reproduksi dan habitatnya dialam. 
Sedangkan adanya beberapa genotipe populasi Lokal Dalle Pondan, Ungu, 
dan Kandora yang menyebar secara acak, dapat disebabkan oleh adanya introduksi 
gen-gen/ interaksi dari luar yang menyebabkan individu yang dihasilkan berbeda 
jauh dari induknya, hal ini dapat menyebabkan individu-individu dalam populasi 
menjadi berkerabat jauh dan akan menghasilkan karakter yang lebih beragam. 
Perbedaan ini juga dapat disebabkan oleh adanya faktor lingkungan yang 
mempengaruhi. Seperti yang dikatakan oleh Suryanto (2003: 1), menyatakan bahwa 
perubahan nukleotida penyusun DNA mengakibatkan keragaman genetik, perubahan 
ini dapat mempengaruhi reaksi individu terhadap ligkungan tertentu atau fenotipe 
organisme yang dipantau dengan mata telanjang.  
Vika et al. (2015: 74), menyatakan bahwa koefisien kemiripan genetik 
berkisar antara 0 sampai dengan 1. Apabila nilai kemiripan genetik mendekati 0 
tergolong rendah, dan apabila nilai kemiripan genetik mendekati 1, dikatakan tinggi. 
Dari hasil konstruksi dendogram yang dihasilkan, koefisien kemiripan genetik berada 
pada kisaran 0,47 – 0,85. Hal ini, menunjukkan tingkat kemiripan genetik dari ke-4 
populasi masih tergolong sedang. 
Konstruksi dendrogram pada Gambar 4.11 merupakan dendrogram yang 
dihasilkan dengan menggunakan program PowerMarker V3.25 yang dimana, 
penyebaran ke-4 populasi jagung Lokal juga berada pada 2 kelompok. 
Pengelompokan tersebut didasarkan pada banyaknya jumlah genotipe dalam populasi 
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yang cenderung menempati kelompok yang sama. Adapun nilai korelasi kofenitik (r) 
pada penelitian ini yaitu berkisar pada  0,7 – 89,0. Terendah pada kelompok Ungu-
25, Ungu-1, dan Ungu 24 sebesar 0,7, dan yang tertinggi pada Ungu-9, Ungu-10 
dengan nilai korelasi kofenitik sebesar 89,0. Hal ini, menunjukkan bahwa tingkat 
kepercayaan pengelompokan masih tergolong rendah, dapat dilihat dari nilai r 
dominan masih berada dibawah 50%. Rendahnya nilai koefisien korelasi kofenitik 
ini dapat disebabkan karena jumlah primer/penanda yang digunakan untuk 
menganalisis keragaman genetik ke-4 populasi jagung Lokal ini masih tergolong 
sedikit. Ini mengindikasikan bahwa kelompok yang terbentuk dari 25 primer SSR 
yang digunakan masih labil karena primer yang digunakan masih cukup sedikit. 
Rohlf (2000), mengemukakan bahwa semakin banyak primer polimorfis yang 
digunakan maka nilai r akan semakin besar.  
Berdasarkan penelitian yang dilakukan Pabendon et al. (2007), dari 
karakterisasi yang dilakukan, diperoleh tingkat polimorfisme 0,6 (tergolong tinggi), 
terdeteksi sebanyak 133 alel dengan rata-rata 4,5 alel/lokus dengan kisaran 2-8 
alel/lokus SSR. Nilai jarak genetik rata-rata 0,66 dengan kisaran 0,20-0,85. 
Tingginya tingkat polimorfisme dan jumlah alel menandakan variabilitas yang luas 
dari inbrida yang dikarakterisasi. Analisis klaster berdasarkan marka SSR dapat 
membedakan inbrida satu dengan yang lain dan dapat dikelompokkan menjadi enam 
klaster, yang dicirikan oleh inbrida-inbrida dengan pedigree yang hampir sama. 
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5. Jarak Genetik 4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja 
Hasil analisis yang telah dilakukan, jarak genetik dari ke-4 populasi berkisar 
antara 0,15 – 0,74 dengan jarak genetik rata-rata keseluruhan yaitu 0,46. Jarak 
genetik terendah yaitu 0,15 pada genotipe DP-14 vs DP-1 dan jarak genetik tertinggi 
yaitu 0,74 pada genotipe DP-12 vs K-1. Hal ini sesuai dengan hasil rekontruksi 
dendrogram pada Gambar.9, yang menunjukkan bahwa untuk jarak genentik terdekat 
DP-14 vs DP-1 berada pada klaster yang sama ‘sangat dekat’ sedangkan untuk jarak 
genetik terjauh pada DP-12 vs K-1 yang letaknya berada pada klaster yang berbeda 
dengan letak yang sangat berjauhan.  
Pada populasi Lokal Bebo jarak genetik berkisar antara 0,21 – 0,61 dengan 
nilai jarak rata-rata yaitu 0,42. Jarak genetik terendah 0,21 pada genotipe B-2 vs B-1 
dan yang tertinggi 0,61 pada genotipe B-23 vs B-5. Pada populasi Lokal Kandora 
jarak genetik berkisar antara 0,19 – 0,69 dengan nilai jarak genetik rata-rata yaitu 
0,44. Jarak genetik terendah 0,19 pada genotipe K-24 vs K-23 dan yang tertinggi 
0,69 pada genotipe K-25 vs K-1. Pada populasi Lokal Ungu jarak genetik berkisar 
antara 0,17 – 0,63 dengan nilai jarak genetik rata-rata yaitu 0,43. Jarak genetik 
terendah 0,17 pada genotipe PU-10 vs PU-9 dan yang tertinggi 0,63 pada genotipe 
PU-23 vs PU-7. Pada populasi Lokal Dalle ponda jarak genetik berkisar antara 0,15 – 
0,58 dengan nilai jarak genetik rata-rata yaitu 0,35. Jarak genetik terendah 0,15 pada 
genotipe DP-14 vs DP-1 dan yang tertinggi 0,58 pada genotipe DP-19 vs DP-16. 
Berdasarkan hal di atas, diperoleh nilai rata-rata umum lebih besar dibanding rata-
rata per populasi. Pabendon et al. (2007), menyatakan bahwa jika nilai rata-rata jarak 
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genetik dalam klaster lebih kecil dari rata-rata umum maka persilangan di dalam 
klaster harus dihindari. Sebaliknya, jika nilai rata-rata jarak genetik dalam klaster 
lebih besar dari nilai rata-rata umum maka persilangan antar inbrida pada klaster 
yang sama bisa dilakukan. 
Jauh dekatnya jarak genetic yang dihasilkan oleh genotipe dalam populasi 
dapat dipengaruhi oleh adanya pencampuran gen secara alami, disebabkan proses 
aliran gen antar populasi melalui sebaran serbuk sari maupun melalui biji. Proses 
aliran sering dikaitkan dengan jarak geografis populasi. Semakin dekat jarak 
geografis maka proses aliran gen tidak terhalang sehingga jarak genetik semakin 
dekat. Begitupula sebaliknya. Factor lain yang juga dapat berpengaruh yaitu jumlah 
sebaran populasi. Sebaran populasi yang luas, dapat meningkatkan keragaman 
tanaman, namun dapat menghilangkan sifat gen yang unik dari suatu populasi.  
Materi genetik dengan tingkat kemiripan genetik yang rendah, 
mengindikasikan tanaman tersebut berkerabat sangat dekat. Oleh karena itu, tanaman 
yang berkerabat dekat tidak cocok untuk dilakukan persilangan antar keduanya 
karena, karakter yang dihasilkan tidak beragam. Peluang terjadinya inbreeding akan 
semakin tinggi. Oleh karena itu, persilangan dalam kelompok yang sama harus 
dihindari. Sedangkan untuk tanaman/materi genetik dengan tingkat kemiripan 
genetik yang tinggi, mengindikasikan tanaman tersebut berkerabat jauh atau dengan 
kata lain, memiliki karakter gen yang cukup berlainan. Oleh kerena itu, tanaman 
dengan tingkat kemiripan genetik yang tinggi, sangat cocok untuk disilangkan, 
karena akan memunculkan karakter-karakter yang beragam, sehingga dapat dijadikan 
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sebagai bahan pertimbangan dalam pemilihan dan perakitan varietas unggul tanaman 
jagung Lokal Tana Toraja. Hal ini sesuai dengan pendapat Tasma et al., (2013: 25), 
aksesi yang memiliki tingkat keragaman genetik yang tinggi sangat potensial untuk 
digunakan dalam program pemuliaan dalam rangka menghasilkan progeni yang 
menunjukkan tingkat heterosis tinggi (dengan karakteristik melebihi tetuanya).  
Analisis kekerabatan ini menunjukkan adanya variasi genetik dalam populasi. 
Variasi di dalam populasi terjadi sebagai akibat adanya keragaman di antara individu 
yang menjadi anggota populasi, yaitu adanya perbedaan ciri-ciri mengenai suatu 
karakter ataupun beberapa karakter yang dimiliki oleh individu-individu di dalam 
populasi. Variasi di alam dipengaruhi oleh 4 faktor diantaranya yaitu (1) Variasi 
yang meningkat sebagai hasil dari mutasi yang berulang, (2) Variasi yang meningkat 
karena adanya aliran gen dari populasi yang lain (migrasi), (3) Variasi yang 
meningkat karena proses stokastik seperti genetic drift, dan (4) Variasi yang bertahan 
di dalam populasi oleh adanya seleksi (Handiwirawan) 
Individu yang memiliki kedekatan genetik, diduga berasal dari tetua yang 
berkerabat dekat. Sebaliknya, individu yang jarak genetiknya relatif tinggi, diduga 
berasal dari tetua yang jauh hubungan kekerabatannya dengan tetua lainnya. Hasil di 
atas, dapat dijadikan sebagai penentuan induk untuk pembuatan bibit unggul. 
Semakin jauh hubungan hubungan kekerabatan antar sampel, maka semakin kecil 
keberhasilan persilangan, tetapi kemungkinan untuk memperoleh genotipe unggul 
lebih besar jika persilangan berhasil. Semakin beragam genetik, maka semakin besar 
kemungkinan diperoleh genotipe unggul. Perkawinan antara individu dengan jarak 
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genetik dekat atau hubungan kekerabatannya sama mempunyai efek peningkatan 
homozigositas, sebaliknya perkawinan antara individu berjarak genetik besar atau 
kekerabatannya jauh mempunyai efek peningkatan heterozisitas (Rahmawati et al., 
2009: 8). Dewi et al. (2013: 36), menyatakan bahwa kekerabatan yang lebih dekat 
ditunjukkan oleh nilai jarak genetik yang lebih kecil (koefisien matrik yang besar). 
Jadi semakin tinggi jarak genetik, semakin rendah tingkat kesamaan genetik antar 
aksesi. 
Carvalho et al.,(2004), menjelaskan bahwa untuk merakit varietas unggul, 
yang diperhatikan adalah penentuan tetua persilangan, diperlukan informasi 
mengenai jarak genetik dan hubungan kekerabatan. Menurut Hadiati, 2002 dalam 
Rahmawati et al. 2009), dalam persilangan, semakin jauh jarak genetik antar tetua, 
maka peluang dihasilkan kulitvar baru akan menjadi besar. Sebaliknya, persilangan 
antar tetua yang berkerabat dekat mengakibatkan terjadinya variabilitas genetik yang 
sempit. 
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BAB V 
PENUTUP 
 
A. Kesimpulan 
Berdasarkan hasil penelitian yang telah diperoleh, maka dapat disimpulkan 
bahwa keragaman genetik 4 populasi jagung Lokal Tana Toraja yang diteliti 
tergolong “sedang” dengan jumlah alel rata-rata 3,72 alel per lokus dan tingkat 
polimorfisme 0,53 dengan koefisien kemiripan genetik berada pada kisaran 0,47 – 
0,85. Terbentuk 2 klaster utama pada koefisien kemiripan genetik 0,47. Klaster I 
yaitu Lokal Dalle pondan dan Lokal Ungu. Klaster II yaitu Lokal Bebo dan Kandora. 
Nilai jarak genetik dari ke-4 populasi berada pada kisaran 0,15 – 0,74 dengan nilai 
jarak genetik rata-rata 0,46. 
B. Implikasi Penelitian (Saran) 
Hasil penelitian ini dapat dijadikan sebagai sumber informasi penting untuk 
penelitian selanjutnya. Untuk mempertahankan karakteristik Lokal, dapat dilakukan 
pemurnian sifat/karakter genotipe dalam populasi dengan rekombinasi gen jagung 
Lokal yang berasal dari daerah/populasi yang sama. Sedangkan untuk meningkatkan 
keragaman genetiknya dapat dilakukan rekombinasi gen dari pasangan-pasangan 
yang memiliki tingkat keragaman genetik yang luas (introduksi gen unggul jagung 
yang berasal dari daerah lain). 
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Lampiran 1. Alat dan Bahan  
a. Alat 
 
Perlengkapan 
menanam.1 
 
Perlengkapan 
(Pemeliharaan) penanam.2 
 
Timbangan  
 
Pipet mikro 
 
Mortar dan pestle 
 
Mesin PCR 
 
Freezer  
 
Tube  
 
Tip  
 
Mikrosentrifuges, 
Vortex mixer 
 
Water bath 
 
Lemari asam 
 
Sentrifuge 
 
Neraca analitik 
 
Hotplate 
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Microwave 
 
Elektroforesis 
horizontal 
 
UV-Transluminator 
 
Elektroforesis vertikal 
 
shaker 
    
Mikroplate       
 
Laminar air flow 
 
White table 
 
b. Bahan 
 
Β-mercaptoetanol 
 
Agarose  
 
Kimwipes  
 
Parafilm dan loading dye 
 
Buffer ekstraksi 
 
Pupuk cair dan perekat 
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TEMED dan APS 
  
Propanol dan Etanol 70% 
 
Akrilamid 8% 
 
Primer SSRs jagung 
 
Primer dan DNA jagung 
dalam freezer 
 
Ethidium Bromida (EtBr) 
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Lampiran 2. Alur singkat penelitian  
1. Persiapan benih/materi genetic 2. Isolasi DNA 
  
 
  
 
 
 
 
3. Uji Kualitas dan Kuantitas DNA 4. Proses PCR 5. Elektroforesis Vertikal 
  
 
 
 
…Lanjut elektroforesis vertk. 6. Visualisasi PAGE 8% 
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7. Skoring pola pita DNA dalam bentuk data biner  (0 ; 1 ; 9) 
 
 
8. Data biner siap dianalisis menggunakan program NTSYS pc 2.1 dan power marker V 3.25 + Treeview. 
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Lampiran. 3 Jarak Genetik 4 Populasi Jagung Lokal Tana Toraja 
a. Jagung Lokal Bebo (LB) 
Jarak genetik jagung Lokal Bebo dapat dilhat pada Tabel 6. Nilai jarak genetik terendah yaitu 0,21 (B-2 vs B-1) dan nilai jarak genetik tertinggi 
yaitu 0,61 (B-23 vs B-5) dengan nilai rata-rata yaitu 0,42. 
 
Tabel 6.  Jarak genetik 25 genotipe jagung lokal Bebo 
No Genotipe LB-1 LB-2 LB-3 LB-4 LB-5 LB-6 LB-7 LB-8 LB-9 LB-
10 
LB-11 LB-12 LB-13 LB-14 LB-15 LB-16 LB-
17 
LB-
18 
LB-
19 
LB-20 LB-
21 
LB-
22 
LB-
23 
LB-
24 
LB-
25 
1 LB-1 0.00                         
2 LB-2 0.21 0.00                        
3 LB-3 0.36 0.32 0.00                       
4 LB-4 0.39 0.39 0.22 0.00                      
5 LB-5 0.33 0.27 0.42 0.40 0.00                     
6 LB-6 0.32 0.38 0.32 0.45 0.36 0.00                    
7 LB-7 0.45 0.45 0.48 0.52 0.47 0.33 0.00                   
8 LB-8 0.49 0.44 0.52 0.55 0.47 0.40 0.33 0.00                  
9 LB-9 0.40 0.39 0.37 0.41 0.55 0.42 0.48 0.44 0.00                 
10 LB-10 0.42 0.43 0.53 0.59 0.57 0.37 0.36 0.38 0.40 0.00                
11 LB-11 0.52 0.48 0.49 0.54 0.57 0.47 0.43 0.38 0.47 0.29 0.00               
12 LB-12 0.50 0.47 0.41 0.46 0.52 0.38 0.41 0.40 0.45 0.35 0.29 0.00              
13 LB-13 0.53 0.49 0.45 0.47 0.53 0.42 0.38 0.41 0.43 0.37 0.26 0.16 0.00             
14 LB-14 0.50 0.48 0.50 0.53 0.60 0.44 0.47 0.43 0.41 0.22 0.27 0.33 0.30 0.00            
15 LB-15 0.54 0.44 0.52 0.58 0.48 0.53 0.49 0.46 0.61 0.49 0.39 0.43 0.43 0.47 0.00           
16 LB-16 0.45 0.39 0.44 0.48 0.49 0.45 0.44 0.43 0.46 0.41 0.39 0.40 0.45 0.46 0.33 0.00          
17 LB-17 0.45 0.38 0.56 0.59 0.53 0.46 0.51 0.42 0.50 0.28 0.33 0.44 0.49 0.32 0.38 0.41 0.00         
18 LB-18 0.41 0.32 0.49 0.51 0.44 0.38 0.44 0.41 0.51 0.31 0.36 0.42 0.43 0.41 0.45 0.30 0.34 0.00        
19 LB-19 0.50 0.45 0.55 0.45 0.50 0.47 0.41 0.42 0.50 0.44 0.49 0.36 0.36 0.45 0.36 0.33 0.41 0.42 0.00       
20 LB-20 0.50 0.39 0.55 0.55 0.52 0.48 0.40 0.47 0.53 0.47 0.50 0.40 0.43 0.48 0.33 0.28 0.41 0.38 0.19 0.00      
21 LB-21 0.39 0.43 0.56 0.60 0.50 0.47 0.55 0.55 0.57 0.39 0.48 0.43 0.50 0.45 0.41 0.31 0.32 0.29 0.44 0.33 0.00     
22 LB-22 0.47 0.46 0.56 0.57 0.56 0.51 0.41 0.38 0.53 0.45 0.41 0.40 0.40 0.52 0.48 0.35 0.51 0.32 0.45 0.44 0.39 0.00    
23 LB-23 0.56 0.53 0.52 0.46 0.61 0.50 0.45 0.48 0.50 0.43 0.36 0.45 0.42 0.37 0.43 0.45 0.43 0.43 0.40 0.44 0.55 0.44 0.00   
24 LB-24 0.51 0.48 0.56 0.53 0.56 0.57 0.53 0.44 0.56 0.37 0.32 0.33 0.39 0.30 0.39 0.45 0.30 0.39 0.40 0.46 0.36 0.44 0.37 0.00  
25 LB-25 0.49 0.45 0.59 0.53 0.59 0.57 0.55 0.57 0.58 0.46 0.42 0.47 0.51 0.44 0.47 0.40 0.32 0.36 0.40 0.32 0.32 0.41 0.35 0.38 0.00 
rata-rata 0.45 0.42 0.48 0.51 0.52 0.45 0.45 0.44 0.50 0.38 0.38 0.39 0.43 0.42 0.40 0.37 0.38 0.37 0.38 0.40 0.41 0.43 0.36 0.38 0.00 
 0.42 
 
113 
 
 
 
b. Jagung Lokal Kandora (LK) 
Jarak genetik jagung Lokal Kandora dapat dilhat pada Tabel 7. Nilai jarak genetik terendah yaitu 0,19 (K-24 vs K-23) dan nilai jarak genetik 
tertinggi yaitu 0,69 (K-25 vs K-1) dengan nilai rata-rata yaitu 0,44. 
 
 Tabel 7.  Jarak genetik 25 genotipe jagung lokal Kandora 
No Genotipe LK-
1 
LK-
2 
LK-
3 
LK-
4 
LK-
5 
LK-
6 
LK-
7 
LK-
8 
LK-
9 
LK-
10 
LK-
11 
LK-
12 
LK-
13 
LK-
14 
LK-
15 
LK-
16 
LK-
17 
LK-
18 
LK-
20 
LK-
21 
LK-
22 
LK-
23 
LK-
24 
LK-
25 
1 LK-1 0.00                        
2 LK-2 0.31 0.00                       
3 LK-3 0.50 0.44 0.00                      
4 LK-4 0.44 0.49 0.49 0.00                     
5 LK-5 0.54 0.42 0.39 0.48 0.00                    
6 LK-6 0.52 0.56 0.53 0.44 0.55 0.00                   
7 LK-7 0.56 0.40 0.37 0.46 0.38 0.56 0.00                  
8 LK-8 0.60 0.45 0.50 0.53 0.45 0.51 0.41 0.00                 
9 LK-9 0.50 0.56 0.65 0.43 0.62 0.42 0.57 0.56 0.00                
10 LK-10 0.53 0.36 0.54 0.50 0.46 0.51 0.41 0.45 0.52 0.00               
11 LK-11 0.53 0.53 0.47 0.38 0.44 0.52 0.40 0.57 0.46 0.44 0.00              
12 LK-12 0.56 0.53 0.47 0.44 0.39 0.43 0.42 0.45 0.49 0.39 0.49 0.00             
13 LK-13 0.43 0.49 0.37 0.47 0.44 0.43 0.48 0.46 0.49 0.49 0.45 0.22 0.00            
14 LK-14 0.58 0.59 0.47 0.57 0.42 0.49 0.47 0.51 0.43 0.50 0.42 0.29 0.29 0.00           
15 LK-15 0.49 0.54 0.47 0.43 0.45 0.46 0.52 0.51 0.45 0.50 0.32 0.39 0.37 0.34 0.00          
16 LK-16 0.57 0.56 0.52 0.53 0.55 0.57 0.48 0.45 0.58 0.47 0.37 0.53 0.48 0.41 0.40 0.00         
17 LK-17 0.59 0.50 0.60 0.53 0.47 0.60 0.41 0.53 0.52 0.27 0.33 0.55 0.55 0.45 0.45 0.38 0.00        
18 LK-18 0.46 0.51 0.51 0.50 0.60 0.53 0.45 0.58 0.48 0.35 0.32 0.49 0.44 0.45 0.31 0.32 0.35 0.00       
19 LK-20 0.62 0.58 0.48 0.62 0.49 0.53 0.46 0.58 0.52 0.39 0.45 0.35 0.42 0.36 0.50 0.49 0.50 0.41 0.00      
20 LK-21 0.49 0.46 0.43 0.45 0.48 0.43 0.36 0.47 0.48 0.30 0.36 0.38 0.45 0.47 0.44 0.50 0.48 0.32 0.38 0.00     
21 LK-22 0.57 0.48 0.40 0.43 0.44 0.43 0.46 0.47 0.53 0.36 0.45 0.30 0.33 0.43 0.42 0.53 0.49 0.44 0.44 0.34 0.00    
22 LK-23 0.53 0.50 0.38 0.36 0.45 0.44 0.38 0.48 0.52 0.46 0.38 0.40 0.43 0.48 0.41 0.52 0.50 0.43 0.56 0.29 0.38 0.00   
23 LK-24 0.49 0.41 0.39 0.40 0.40 0.42 0.44 0.41 0.54 0.41 0.42 0.38 0.43 0.49 0.36 0.49 0.50 0.38 0.55 0.28 0.33 0.19 0.00  
24 LK-25 0.69 0.60 0.47 0.62 0.48 0.49 0.50 0.41 0.56 0.48 0.47 0.53 0.53 0.44 0.53 0.45 0.52 0.53 0.49 0.43 0.47 0.46 0.40 0.00 
rata-rata 0.53 0.50 0.47 0.48 0.47 0.49 0.45 0.49 0.50 0.41 0.40 0.40 0.43 0.43 0.42 0.46 0.48 0.42 0.48 0.34 0.39 0.32 0.40 0.00 
 0.44 
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c. Jagung Lokal Ungu (LU) 
Jarak genetik jagung Lokal Ungu dapat dilhat pada Tabel 8. Nilai jarak genetik terendah yaitu 0,17 (PU-10 vs PU-9) dan nilai jarak genetik 
tertinggi yaitu 0,63 (PU-23 vs PU-7) dengan nilai rata-rata yaitu 0,43. 
 
Tabel 8.  Jarak genetik 25 genotipe jagung lokal Ungu 
No Genotipe LU-1 LU-2 LU-3 LU-4 LU-5 LU-
6 
LU-7 LU-8 LU-9 LU-
10 
LU-
11 
LU-
12 
LU-
13 
LU-
14 
LU-
15 
LU-
16 
LU-
17 
LU-18 LU-20 LU-22 LU-23 LU-
24 
LU-25 
1 LU-1 0.00                        
2 LU-2 0.37 0.00                      
3 LU-3 0.50 0.47 0.00                     
4 LU-4 0.44 0.32 0.36 0.00                    
5 LU-5 0.38 0.32 0.46 0.34 0.00                   
6 LU-6 0.45 0.40 0.49 0.32 0.36 0.00                  
7 LU-7 0.53 0.47 0.48 0.34 0.52 0.42 0.00                 
8 LU-8 0.46 0.35 0.44 0.37 0.47 0.46 0.33 0.00                
9 LU-9 0.39 0.32 0.42 0.35 0.41 0.46 0.41 0.30 0.00               
10 LU-10 0.40 0.38 0.41 0.43 0.47 0.48 0.40 0.38 0.17 0.00              
11 LU-11 0.53 0.44 0.52 0.48 0.51 0.54 0.39 0.36 0.38 0.35 0.00             
12 LU-12 0.42 0.32 0.39 0.33 0.32 0.42 0.38 0.38 0.38 0.40 0.34 0.00            
13 LU-13 0.37 0.38 0.55 0.49 0.40 0.42 0.53 0.53 0.49 0.55 0.50 0.30 0.00           
14 LU-14 0.40 0.38 0.54 0.46 0.43 0.40 0.49 0.43 0.41 0.47 0.46 0.32 0.38 0.00          
15 LU-15 0.40 0.46 0.51 0.45 0.32 0.40 0.49 0.53 0.53 0.53 0.47 0.37 0.23 0.49 0.00         
16 LU-16 0.37 0.47 0.46 0.34 0.37 0.40 0.46 0.45 0.45 0.52 0.45 0.34 0.39 0.40 0.38 0.00        
17 LU-17 0.39 0.41 0.53 0.44 0.43 0.41 0.43 0.29 0.46 0.46 0.46 0.27 0.37 0.30 0.40 0.33 0.00       
18 LU-18 0.36 0.44 0.47 0.45 0.45 0.41 0.43 0.33 0.40 0.41 0.44 0.36 0.40 0.28 0.48 0.33 0.28 0.00      
19 LU-20 0.43 0.39 0.56 0.43 0.48 0.52 0.43 0.26 0.32 0.44 0.40 0.40 0.47 0.35 0.50 0.43 0.37 0.28 0.00     
20 LU-22 0.45 0.40 0.40 0.33 0.47 0.48 0.42 0.40 0.42 0.48 0.47 0.35 0.43 0.48 0.48 0.49 0.46 0.40 0.41 0.00    
21 U-23 0.41 0.43 0.56 0.49 0.47 0.59 0.63 0.50 0.48 0.51 0.53 0.51 0.53 0.50 0.59 0.55 0.60 0.49 0.50 0.36 0.00   
22 LU-24 0.36 0.47 0.60 0.42 0.43 0.48 0.54 0.50 0.50 0.53 0.53 0.43 0.46 0.42 0.47 0.41 0.42 0.47 0.49 0.45 0.37 0.00  
23 LU-25 0.43 0.50 0.56 0.57 0.53 0.49 0.56 0.51 0.48 0.44 0.49 0.45 0.47 0.47 0.49 0.52 0.47 0.42 0.53 0.45 0.50 0.37 0.00 
rata-rata 0.42 0.40 0.49 0.41 0.44 0.46 0.46 0.41 0.42 0.47 0.46 0.37 0.41 0.41 0.47 0.44 0.43 0.41 0.48 0.42 0.43 0.37 0.00 
 0.43 
 
d. Jagung Lokal Dalle Pondan (LDP) 
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Jarak genetik jagung Lokal Dalle pondan dapat dilhat pada Tabel 9. Nilai jarak genetik terendah yaitu 0,15 (DP-14 vs DP-1) dan nilai jarak genetik 
tertinggi yaitu 0,58 (DP-19 vs DP-16) dengan nilai rata-rata yaitu 0,35. 
 
Tabel 9.  Jarak genetik 25 genotipe jagung lokal Dalle Pondan 
No Genotipe LDP-
1 
LDP-
2 
LDP-
3 
LDP-
4 
LDP-
5 
LDP -6 LDP-7 LDP-
8 
LDP-
9 
LDP-
10 
LDP-
11 
LDP-
12 
LDP-
13 
LDP-
14 
LDP-
15 
LDP-
16 
LDP-
18 
LDP-
19 
LDP-
20 
LDP-
21 
LDP-
22 
LDP-
23 
LDP-
24 
LDP-
25 
1 LDP-1 0.00                        
2 LDP-2 0.32 0.00                       
3 LDP- 3 0.26 0.24 0.00                      
4 LDP-4 0.21 0.28 0.30 0.00                     
5 LDP-5 0.21 0.32 0.31 0.19 0.00                    
6 LDP- 6 0.22 0.42 0.26 0.30 0.35 0.00                   
7 LDP-7 0.26 0.38 0.35 0.29 0.24 0.30 0.00                  
8 LDP- 8 0.30 0.38 0.35 0.33 0.27 0.42 0.21 0.00                 
9 LDP-9 0.31 0.30 0.23 0.30 0.27 0.35 0.28 0.29 0.00                
10 LDP-10 0.32 0.27 0.33 0.24 0.39 0.34 0.40 0.38 0.26 0.00               
11 LDP-11 0.37 0.21 0.38 0.29 0.28 0.47 0.29 0.37 0.28 0.35 0.00              
12 LDP-12 0.26 0.37 0.30 0.30 0.41 0.31 0.35 0.38 0.18 0.24 0.36 0.00             
13 LDP-13 0.40 0.27 0.29 0.39 0.38 0.39 0.43 0.49 0.30 0.37 0.26 0.40 0.00            
14 LDP-14 0.15 0.32 0.29 0.18 0.27 0.33 0.26 0.29 0.31 0.28 0.35 0.24 0.40 0.00           
15 LDP-15 0.35 0.41 0.39 0.40 0.35 0.35 0.34 0.46 0.31 0.48 0.38 0.46 0.35 0.36 0.00          
16 LDP-16 0.28 0.34 0.29 0.32 0.21 0.37 0.31 0.34 0.27 0.44 0.35 0.46 0.24 0.29 0.17 0.00         
17 LDP-18 0.33 0.35 0.34 0.42 0.44 0.46 0.43 0.41 0.29 0.39 0.43 0.37 0.48 0.38 0.42 0.39 0.00        
18 LDP-19 0.42 0.40 0.47 0.51 0.51 0.43 0.40 0.46 0.51 0.43 0.46 0.49 0.54 0.44 0.50 0.58 0.44 0.00       
19 LDP-20 0.27 0.31 0.34 0.32 0.38 0.33 0.26 0.28 0.43 0.33 0.36 0.38 0.41 0.24 0.46 0.35 0.43 0.31 0.00      
20 LDP-21 0.36 0.43 0.42 0.42 0.45 0.41 0.35 0.38 0.47 0.42 0.45 0.45 0.51 0.37 0.51 0.45 0.38 0.35 0.28 0.00     
21 LDP-22 0.33 0.37 0.36 0.39 0.43 0.35 0.33 0.39 0.42 0.40 0.43 0.36 0.46 0.27 0.32 0.41 0.32 0.33 0.33 0.26 0.00    
22 LDP-23 0.32 0.31 0.30 0.34 0.34 0.43 0.28 0.31 0.34 0.37 0.35 0.36 0.42 0.26 0.41 0.35 0.26 0.37 0.25 0.25 0.18 0.00   
23 LDP-24 0.39 0.40 0.47 0.45 0.41 0.44 0.32 0.43 0.46 0.44 0.36 0.53 0.33 0.41 0.39 0.34 0.41 0.40 0.36 0.28 0.34 0.29 0.00  
24 LDP-25 0.41 0.43 0.45 0.41 0.49 0.48 0.39 0.41 0.50 0.42 0.49 0.41 0.48 0.33 0.51 0.47 0.39 0.44 0.31 0.23 0.23 0.24 0.33 0.00 
rata-rata 0.31 0.34 0.34 0.34 0.36 0.39 0.33 0.38 0.36 0.38 0.39 0.41 0.42 0.33 0.41 0.42 0.37 0.36 0.31 0.25 0.25 0.27 0.33 0.00 
 0.35 
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Lampiran 4. Pengenceran DNA 
Pengenceran DNA dilakukan pada sampel yang memiliki konsentrasi DNA diatas 10 
ng/μl. Pengenceran dilakukan dengan rumus sebagai berikut : 
 
Keterangan: 
V1 : Volume stok yang akan dilarutkan 
M1 : Konsetrasi DNA stok 
V2 : Volume larutan kerja yang disiapkan 
M2 : Konsentrasi larutan kerja 
Pengenceran  
1. Pengenceran setara 50 ng/μl 
V1. 50 = 100 . 10 
      V1 = 1000/50 
       = 20 DNA + 80 NP  (μl) 
6. Pengenceran setara 200 ng/μl 
V1. 200 = 100 . 10 
      V1 = 1000/200 
       = 5 DNA + 95 NP (μl) 
2. Pengenceran setara 80 ng/μl 
V1. 80 = 100 . 10 
      V1 = 1000/80 
       = 12,5 DNA + 87,5 NP (μl) 
7. Pengenceran setara 250 ng/μl 
V1. 250 = 100 . 10 
        V1 = 1000/250 
         =  4 DNA + 96 NP  (μl) 
3. Pengenceran setara 100 ng/μl 
V1. 100 = 100 . 10 
      V1  = 1000/100 
        = 10 DNA + 90 NP  (μl) 
8. Pengenceran setara 300 ng/μl 
V1. 300 = 100 . 10 
      V1 = 1000/300 
       = 3,3 DNA + 96,7 NP (μl) 
4. Pengenceran setara 130 ng/μl 
V1. 130 = 100 . 10 
      V1  = 1000/130 
        = 7,7 DNA + 92,3 NP  (μl) 
9. Pengenceran setara 350 ng/μl 
V1. 350 = 100 . 10 
       V1 = 1000/350 
     = 2,85 DNA + 97,15 NP (μl) 
5. Pengenceran setara 150 ng/μl 
V1. 150 = 100 . 10 
      V1   = 1000/150 
         = 6,6 DNA + 93,4 NP (μl) 
 
 
 
V1 . M1 = V2 . M2 
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Lampiran 5. Pembuatan Larutan Stok Kerja 
 
Tabel 3.6 Cocktail untuk 1x reaksi PCR 
No. Larutan Stok Volume (µl) 
1. 
2. 
3. 
4. 
Taq DNA Polymerase (Green taq) 
Primer mix (F dan R) 
Air ultrapure steril  
DNA 
6,25 
0,5 
2,25 
1 
 Volume total 10 
 
 
Tabel 3.8. Bahan yang digunakan untuk pembuatan PAGE 8% 
No Bahan Volume 
1. 
2. 
3. 
8% Acrylamide 
TEMED (N,N,N',N'-tetramethyl ethylenediamine) 
APS (Ammonium persulfat) 
100 ml 
100 μl 
1000 μl 
 
Tabel 3.9 Bahan yang digunakan untuk visualisasi pita DNA 
No. Bahan  Volume  
1. 1 L Silver staining 
 a. Silver nitrate 
b. Aquadest 
1 g 
1 L 
2. 1 L NaOH 
 a. NaOH 
b. Aquadest 
c. Formaldehide 
20 g 
1 L 
3000 μl 
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